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RESUMO

MACHADO, CF. Procedimentos para a escolha de genitores de feijio.
Lavras: UFLA, 1999. 118 p. (Dissertagio - Mestrado em Genética e
Melhoramento de Plantas)*

O sucesso do melhoramento do feijoeiro por meio da hibridaggo depende
da escolha de genitores que produzam populagdes segregantes com ampla
variabilidade e também alta produtividade de grios. Na primeira parte deste
trabalho, foram realizadas as avaliagdes morfo-agrondmicas para obtengio da
distdncia de Mahalanobis (D%, a partir dos doze cultivares/linhagens (Aporé,
H-4-7, PF-9029975, CI-128, Carioca MG, CI-21, Carioca 300V, Ouro Negro,
IAC Carioca Arui, A-285 Ruda, ESAL-693 e Pérola), avaliados em quatro
ambientes (inverno/97, 4guas97/98, seca/98 e inveno/98). Foi utilizado o
delineamento blocos casualizados com trés repeticdes. Verificou-se que os
cultivares/linhagens diferiram em todos os caracteres, além da significancia dos
efeitos de épocas e da interagdo. As distincias de Mahalanobis (D?)
classificaram os cultivares/linhagens em dois grupos distintos. Ocorreram
discrepancias nos agrupamentos nas diferentes épocas, no entanto, existem
concordancias entre os cultivares/linhagens mais divergentes. A linhagem ESAL
693 e o cultivar Ouro Negro foram os mais divergentes nas quatro épocas. Os
caracteres que mais contribuiram para a divergéncia nas quatro épocas foram:
peso de 100 sementes, nimero de dias para florescimento, nimero de
internédios e comprimento da haste principal. As combinagdes  mais
divergentes foram: PF-9029975 e ESAL 693, A-285 Ruda e ESAL 693, Carioca
MG e ESAL 693, e IAC Carioca Arui e ESAL 693. A distincia de Mahalanobis
(D? mostrou-se util quando o objetivo foi a obtencdo de populagdes segregantes
em Varios caracteres agrondmicos, porém, quando visa somente a produgdo de
graos, ela nio foi eficiente. Em uma segunda parte, foram avaliadas as
capacidades geral e especifica de combinagio por meio de um dialelo completo
entre esses doze cultivares/linhagens. Os genitores e as populagdes segregantes
F, foram avaliados por meio da produgio de grios, utilizando-se o
delineamento latice quadrado triplo 9x9. Os resultados indicaram que houve
predominancia de efeitos ndo aditivos, sendo que os efeitos aditivos também
foram significativos. Entre as populagdes com valores positivos de gi, as
populagSes Aporé x CI-128, CI-128 x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro, e CI-
128 x Ouro Negro também exibiram valores positivos de s; € elevadas
producdes de grdos, sendo as mais promissoras para a selegio de linhagens.
Houve correlagdo significativa entre CEC e heterose. Em uma terceira parte,
avaliou-se a eficiéncia dos marcadores molecularess RAPD na escolha de

*Orientador: Jodo Bosco dos Santos. Membros da Banca: Angela de Fitima Barbosa
Abreu ¢ Luiz Ant6nio dos Santos Dias.



genitores, verificando a associagdo desta divergéncia com estimativas dos
parimetros do dialelo e com a distincia generalizada de Mahalanobis (D?). Para
isso, foi estimada a divergéncia genética dos doze cultivares/linhagens. As
distincias genéticas foram obtidas pelo complemento do coeficiente de
similaridade de Sorensen-Dice, ¢ o agrupamento destas distincias, realizado a
partir de um dendrograma (método UPGMA) e pelo método de Tocher. Os
resultados indicaram que os marcadores RAPD separaram os
cultivares/linhagens em cinco grupos distintos e fomeceram resultados similares
aos obtidos a partir de caracteristicas morfo-agrondmicas avaliadas pela
distancia de Mahalanobis, especialmente quanto aos mais divergentes. Essa
associagdo sugere que qualquer. dos dois procedimentos de estimativa da
distdncia s3o uteis para identificar a divergéncia, quando o interesse do
melhorista é o melhoramento de varios caracteres agrondmicos. Entretanto, eles
ndo foram eficientes quando o interesse foi apenas a produtividade de grios,
como o indicado pela falta de correlagio com a capacidade especifica de
combinagio.



ABSTRACT
PROCEDURES FOR CHOICE OF BEAN PARENTS

The success of bean plant breeding by means of hybridization depends
upon the choice of parents which bear segregating populations with broad
variability and also high grain yield. In the first part of this work the morpho-
agronomic evaluations for obtaining Mahalanobis® distance (D?) from the twelve
cultivars/lines (Aporé, H-4-7, PF-9029975, CI-128, Carioca MG, CI-21, Carioca
300V, Ouro Negro, IAC Carioca Arui, A-285 Ruda, ESAL 693 and Pérola),
assessed in four seasons ( winter/97, waters-97/98, drought/98 and winter/98)
were performed. The randomized block design with three replications was
utilized. It was verified that the cultivars/lines differed in all characters, besides
the significance of the season and interaction effects. Mahalanobis® distances
(D?) ranked the cultivars/lines in two distinct groups. Discrepancies occurred in
the groupings in the different seasons, however, there are agreements among the
most divergent cultivars/lines. The line ESAL 693 and the cultivar Ouro Negro
were the most divergent in the four seasons. The characters most contributing to
the divergence in the four seasons were: weight of 100 seeds, number of days to
flowering, number of intemodes and length of the main stem. The most
divergent combinations were: PF-9029975 and ESAL 693 , A-285 Rud4 and
ESAL 693, Carioca MG and Esal 693 and IAC Carioca Arui and ESAL 693
and IAC Carioca Arud and ESAL 693. Mahalanobis’ distance (D?) proved useful
when the objective was obtaining segregating populations in several agronomic
characters, but when it is aimed at only grain production, it was not effective.
In a second part, were evaluated the general and specific combining capacities
by means of a complete dialle]l among those twelve/cultivars. Both parents and
F, segregating populations were evaluated by means of grain yield, by utilizing
the 9x9 triple square lattice design. The results pointed out that there was a
predominance of non-additive effects, being the additive effects also were
significant. Among the populations with positive g; values, the populations
Aporé x CI-128, CI-128 x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro and CI-128 x Ouro
Negro also displayed positive sij values and elevated grain yields, their being the
most promising for line selection. There was a positive correlation between the
SCA and heterosis. In a third part, the efficiency of the RAPD molecular
markers in parent choice by verifying the association of that divergence with
estimates of the parameters of the diallel and with Mahalanobis’ generalized
distance (D?). So, the genetic divergence of the twelve cultivars/lines was
estimated. The genetic distances were obtained by the complement of Sorensen-

Guidance committee: Jodo Bosco dos Santos (Major Professor), Angela de Fatima Barbosa Abreu
- EMBRAPA/EPAMIG and Luiz Antdnio dos Santos Dias - UFV.



Dice’s similarity coefficient and the grouping of these distances, performec
from a dendrogram (UPGMA method) and by Tocher’s method. The result:
showed that RAPD markers separate the cultivars/lines into five distinct groups
and fumished results similar to those obtained from the morpho-agronomic
characteristics evaluated by Mahalanobis’ distance, particularly as to the most
divergent ones. That association suggests that either distance estimating
procedures are useful to identify divergence when the breeder’s interest is the
improvement of a number of agronomic characters. However, they were nc
efficient when interest was only grain yield, as denoted by the lack of correlatior
with the specific combining capacity.



1 INTRODUCAO

O sucesso do melhoramento do feijoeiro, por meio da hibridagdo,
depende da obtencido de populagdes segregantes com ampla variabilidade e
também alta produtividade de grdos. Em tais populagOes, tém-se maiores
chances de selecio de linhagens com alta produtividade.

Por outro lado, a obtencdo de linhagens promissoras, a partir de
populagdes provenientes de cruzamentos, onde pelo menos um dos genitores
ndo ¢ adaptado, é dificil , embora elas apresentem maior variabilidade (Abreu,
1997).

Em consequéncia, um procedimento geralmente empregado na obtengio
de populages segregantes € a utilizagdo dos melhores cultivares e linhagens
selecionados, que garantem maior produtividade de grdos (Fehr, 1987).
Entretanto, esses genitores tendem a ser mais aparentados, resuitando na reducgdo
da variabilidade das populagGes (Abreu, 1997).

Diante desses fatos, a escolha dos genitores torna-se uma operagdo
importante para assegurar a obteng¢do de populagdes segregantes promissoras.
Para essa escolha, existem varios procedimentos. Entre eles estdo aqueles que se
baseiam nos préprios genitores, por meio da estimativa da divergéncia genética
entre eles. Tal estimativa pode ser realizada a partir da avaliagdo de varios
caracteres dos genitores, os quais podem ser empregados na obtengdo da
distdncia generalizada de Mahalanobis (D?), Cruz e Regazzi (1997). Uma outra
alternativa disponivel consiste na estimativa da distincia genética por meio de
um marcador molecular como o RAPD ("Random Amplified Polymorphic
DNA"), desenvolvido por (Williams et al, 1990) (Ferreira e Grattapaglia,
1996). Em ambos os casos, espera-se que os genitores mais divergentes

produzam populagdes segregantes com maior variabilidade.



Outra forma para inferir sobre a varabilidade das populagdes
segregantes é a partir da heterose das mesmas. Nesse contexto, os dialelos vém
sendo amplamente empregados, e o procedimento de Griffing (1956) ¢ um dos
mais utilizados. Por meio desse procedimento, estima-se a capacidade especifica
de combinagio (CEC), que é correlacionada com a variabilidade das populagdes
segregantes, na presenca de efeitos genéticos predominantemente nao-aditivos
(Veiga, Nunes e Santos, 1998). Além da CEC, estima-se também a capacidade
geral de combinagio (CGC), que da idéia do potencial de produtividade das
populagdes segregantes. Portanto, o dialelo constitui-se em uma ferramenta
importante para a escolha de genitores, apesar do inconveniente de requerer a
obtengio e avaliagio de um grande nimero de hibridos, sendo a maioria, nio
aproveitada no programa de melhoramento.

Diante da consideravel facilidade de estimativa da divergéncia genética
dos genitores por meio do desempenho per se ou do emprego de marcadores
moleculares, em comparagio com aqueles fornecidos pelo dialelo, os objetivos
desse trabalho foram: 1) verificar se as distincias de Mahalanobis o
classificam os cultivares/linhagens adaptados na regido, permitindo a escolha
das combinagdes superiores; 2) escolher as populagdes de feijdo mais
promissoras para a selecio de linhagens, com base nas capacidades geral e
especifica de combinagio dos genitores, relativas a producdo de grdos, e
verificar associagdo entre a capacidade especifica de combinagdo e heterose; 3)
estimar a distincia genética obtida por marcadores RAPD, entre
cultivares/linhagens adaptados de feijio; 4) verificar se a distdncia genética
estimada por meio do RAPD ¢ eficiente na escolha de genitores promissores, por
meio da correlagio com algumas estimativas do dialelo e com a distincia
generalizada de Mahalanobis (D).



2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Importéncia e procedimentos para estimar a divergéncia genética

A diversidade genética tem sido utilizada para identificar combinag¢des
hibridas superiores dos genitores, estudar o processo evolutivo das plantas,
assim como permitir a identificagdo de um conjunto génico mais amplo, bem
como variabilidade genética dos cruzamentos (Morais, 1992).

Normalmente, populagdes que apresentam base genética ampla
apresentam varidncia genética aditiva de maior magnitude, respondem
efetivamente a selegdo, permitindo, assim, obter ganhos com a sele¢iio nos
programas de melhoramento (Nienhuis e Singh, 1988).

Cruz (1990) relata que nos casos em que a populagio desenvolvida,
melhorada ou ndo, ¢é utilizada como fonte para extragio de linhagens, sendo este
fato comum no melhoramento de autégamas, a utilizagio de genitores
divergentes e de melhor comportamento per se tem maior probabilidade de
recuperar genotipos superiores nas geragdes segregantes. Dai a importincia dos
estudos sobre divergéncia genética nos programas de melhoramento envolvendo
hibridagGes.

A divergéncia genética entre genitores pode ser avaliada por meio de
varios métodos e, entre eles, destacam-se: estudos genealdgicos; diversidade
ecogeografica; analise quimica (eletroforese); analise dialélica; segregacdo
transgressiva e, finalmente, técnicas de analise multivariada.

Normalmente, a avaliagdo da divergéncia genética pela analise
genealdgica, na maioria das vezes, ¢ impossibilitada por falta de registro da
genealogia das populagdes de interesse. Por outro lado, a diversidade geografica
tem sido utilizada frequentemente como indicagio de diversidade genética,
embora sua utilidade tenha sido questionada, uma vez que a diversidade
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geografica ndo resulta, necessariamente, em divergéncia genética, conforme
relata Oliveira (1989). Moll, Salhuana e Robinson (1962) citam que a introdug&o
de genitores divergentes quanto & genealogia e a origem geografica é um dos
meios para aumentar a diversidade genética de uma populagdo sob selegdo.
Contudo, existem informagdes de que esses critérios nem sempre sio suficientes
para se garantir o desempenho satisfatorio da populagio hibrida resultante (Moll
et al., 1965; Kanwal, Singh e Singh, 1983; Julquifar, Virmani e Carpena, 1985).

As estimativas das distincias genéticas entre populagGes podem ser
facilitadas quando se recorre ao emprego das técnicas usadas em taxonomia
numérica. Essas técnicas foram desenvolvidos por Fisher (1936) e mais tarde
adaptadas para resolver problemas em sistematica biolégica, por Bartlett (1947),
Mahalanobis (1948) e Rao (1952). Nessas técnicas, os individuos ou populagdes
sio representados como uma constelagio de pontos em um espago
multidimensional, cujas dimenses correspondem ao numero de caracteristicas
medidas. A similaridade entre os individuos é entdo julgada pela proximidade ou
pela distincia que eles apresentam nesse hiperespago. Esssas técnicas s3o
empregadas para fins de separagio de grupos morfologicamente similares; na
avaliagdo dos padrdes da covaridncia de caracteres, como tamanho e forma,
entre grupos; na avaliagio das afinidades intergrupais, e na alocagdo de
individuos em grupos pré-existentes (Campbell e Atchley, 1981; Ghaderi,
Adams e Nassib, 1984).

Técnicas de analises quimicas, como eletroforese, podem ser utilizadas
na identificacio da variabilidade isoenzimatica, distinguindo diferengas nas
caracteristicas bioquimicas dos genétipos e determinando o nivel de diversidade
genética entre eles. Entretanto, apesar dessas andlises determinarem a
variabilidade genética com precisdo, elas ainda encontram pouca aplicacdo

pritica para o melhorista, cujo interesse principal estd nos caracteres



quantitativos, que dependem de um grande numero de interagdes génicas (Bhatt,
1970; Balash et al., 1984).

Bhatt (1970) relata que na escolha de genitores baseada em estudos da
capacidade de combinagdo, surgem dificuldades, como a limitagdo do numero de
individuos que podem ser avaliados e também com o desempenho da geragdo
F), que pode ndo correlacionar-se com o desempenho da geragdo F,. Ja os
métodos usados para identificar cruzamentos que apresentam segregagio
transgressiva apresentam limitagGes quanto ao numero de cruzamentos que
podem ser avaliados. Outras altemativas seriam os métodos que estudam os
genitores como linhas homozigéticas, envolvendo a analise de componentes de
produgio, a medida da produgdo e a estabilidade da sua expressdo, e a medida
da divergéncia genética. O autor argumenta que existem varias duvidas quanto
a selegdo de genitores com base na analise de componentes de produgdo, e que
informagGes sobre adaptabilidade podem ser conseguidas pela analise de
regressdo, contudo, isso n3o mostra necessariamente a divergéncia genética da
populacio parental .

De acordo com Miranda et al. (1988) ¢ Cruz e Vencovsky (1989), o
estudo da divergéncia genética por meio da analise dialélica requer a avaliagdo
de n genitores e de todas as combinagdes hibridas possiveis, totalizando n?
unidades experimentais. No entanto, se o valor de n for elevado, a obtencdo do
material experimental toma-se impraticavel, principalmente em culturas
autogamas, onde a obteng¢do das sementes hibridas é onerosa e dificil.

A utilizagdo de técnicas multivariadas permite ao melhorista que a
avaliagdo do material genético se dé sobre um conjunto de caracteristicas que
combina as multiplas informagdes contidas na unidade experimental, de modo
que seja possivel selecionar materiais promissores, levando em consideragdo a
contribuigdo e a importancia relativa das caracteristicas para o total da variancia
existente entre as populagdes (Oliveira, 1989). Em consequéncia,kgstlldq da
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divergéncia genética, por meio de métodos multivariados, tem-se difundido
entre os melhoristas. Dentre os métodos multivariados, os mais frequentemente
empregados sdo: a analise por componentes principais, quando os dados sdo
obtidos de experimentos sem repetigdes; analise por variaveis candnicas, quando
os dados s3o obtidos de experimentos com repeti¢Ses e, por ultimo, os métodos
de agrupamento, cuja aplicagdo depende da utilizagdio de uma medida de
dissimilaridade previamente estimada. Os dois primeiros métodos normalmente
sdo empregados quando objetiva-se avaliar a similaridade dos individuos por
meio de uma dispersdo grafica, em um sistema de eixos cartesianos. Ja os
métodos de agrupamento ou de conglomeragio tém por finalidade separar um
grupo original de observagbes em varios subgrupos, de tal forma a existir
homogeneidade dentro e heterogeneidade entre subgrupos (Sokal e Snmeath,
1963; Mardia, Kent e Bibby, 1979; Johnson e Wichern, 1988).

Além das técnicas biométricas multivariadas, mais recentemente, as
informagdes obtidas por marcadores de DNA tém sido também empregadas
para avaliar a diversidade genética. Em geral, os marcadores de DNA tém
avaliado a diversidade genética com maior eficiéncia, em razio da sua maior
capacidade em identificar diferengas genéticas entre individuos (Ferreira e
Grattapaglia, 1996). Por isso, vale ressaltar que essas técnicas estdo sendo
utilizadas com sucesso, contribuindo para orientagdo de cruzamentos mais
favoraveis, principalmente em soja (Abdelnoor, Barros e Moreira, 1995).

No entanto, todas as técnicas utilizadas na quantificagdo da diversidade
genética apresentam limitagdes, tais como: as caracteristicas morfoldgicas
apresentam grande influéncia do ambiente; o coeficiente de parentesco mede a
similaridade por descendéncia, nio levando em consideragdo a similaridade
genética total dos individuos (Bered , Barbosa Neto e Carvalho, 1997); ja os
marcadores moleculares e o0s isoenzimaticos ndo estdo comprovadamente
distribuidos nos grupos de ligacédo (Ferreira e Grattapaglia, 1996).



Segundo Gizlice, Carter e Burton (1993), a diversidade genética tem
sido coincidente com a agrondmica, dependendo do nimero de marcadores, da
associagdo com locos para caracteristicas quantitativas e do coeficiente de

parentesco.

2.2 Métodos multivariados
2.2.1 MANAVA, Distancias euclidiana e de Mahalanobis

A analise estatistica multivariada constitui um conjunto de técnicas que
permitem o manuseio simultineo de dezenas e até centenas de variaveis, de
modo a extrair o conteido de informagdo, mesmo nos casos em que nio se
dispGe, de antemdo, de um modelo tedrico rigorosamente estruturado a respeito
das relagOes entre essas varidveis. A mesma tem sido difundida e utilizada nas
mais diversas areas de conhecimento (Regazzi, 1998).

Na aplicagdo das técnicas multivariadas, o primeiro passo é tomar um
maior numero possivel de informagdes das populagSes. A partir dessas
informagdes, estima-se a divergéncia, que é uma medida das diferengas nas
frequéncias alélicas das populagdes. Infere-se, assim, que a analise multivariada
pode fomecer indicagdio da capacidade de combinagio das populagdes
envolvidas com minimizagdo do trabalho de realizagio dos cruzamentos e do
teste dos hibridos (Hussaini, Goodman Filho e Timotthy, 1977, Bartual ,
Carbonell e Green, 1985).

Varias técnicas multivariadas sfio utilizadas para descrever a
variabilidade existente em um grupo de cultivares e mensurar a divergéncia
genética que possa existir entre as mesmas. Entre elas, destacam-se a distincia
euclidiana e a distincia de Mahalanobis (D?).

Essas técnicas sdo utilizadas pelos melhoristas para avaliar a
divergéncia genética entre os genitores (Cruz e Regazzi, 1997). As mesmas sdo



estatisticas multivariadas, enfatizando as variagdes de caracteristicas
agrondmicas, morfologicas, genéticas e fisiologicas. A partir da distincia
euclidiana entre os genétipos, procede-se o agrupamento destes em grupos
distintos. Assim, os genétipos contidos dentro de um mesmo grupo possuem
distincias menores do que os situados em grupos diferentes, ocorrendo,
portanto, maior semethanga genética entre os genétipos de um mesmo grupo do
que entre gendtipos de grupos distintos.

Um dos inconvenientes apresentados pela distdncia euclidiana é o fato
dela ser alterada com a mudanca da escala de medigGes, com o numero de
caracteres estudados e ndo levar em conta o grau de correlagdo entre os mesmos.
No entanto, para contornar o problema da escala, tem sido recomendavel a
padronizagdo dos dados, e, para contomar a influéncia do nimero de caracteres ,
utiliza-se a distincia euclidiana média (Cruz e Regazzi, 1997). Apesar da
distdncia euclidiana média padronizada contomar os problemas inerentes ao
nuimero e a escala dos caracteres avaliados, ela apresenta ainda o inconveniente
de ndo levar em consideragio as correlagdes residuais entre os caracteres
utilizados. Portanto, a principal vantagem do uso da distincia de Mahalanobis
(DY, em relagdo a distincia euclidiana, reside no fato desta dltima levar em
consideragdo as correlacdes residuais entre os caracteres. No entanto, para o
calculo da distincia de Mahalanobis (D?), torma-se necessario considerar a
existéncia de distribui¢io multinormal n-dimensional e a homogeneidade da
matriz de covariancias residuais, obtidas a partir de dados experimentais com
repeticdes. Sendo assim, fica evidente a importincia da utilizacdo da distincia
de Mahalanobis (D) em relagdo a euclidiana, além da sua grande analogia com
as outras técnicas multivariadas (Cruz e Regazzi, 1997).

A matriz de covaridncias residuais é normalmente obtida por meio da
analise de varidncia multivariada. Segundo Negrillo e Perre (1987), a analise da

varidncia multivariada é uma generalizagio da analise de varidncia univariada e



se aplica a todo tipo de delineamento experimental. A mesma estuda os
procedimentos de combinagio das multiplas informagGes contidas na unidade
experimental, levando em consideracdo a estrutura de covaridncia entre os
caracteres e fornecendo testes poderosos para as hipdteses formuladas, conforme
relata Godoi (1985).

Por meio da anilise de varidncia multivariada, é possivel testar a
hipétese de que o material apresenta divergéncia genética, considerando a
variabilidade total existente nos multiplos caracteres. Essa técnica tem sido
utilizada por alguns pesquisadores visando a avaliagdo preliminar da existéncia
de variabilidade genética, existente entre os materiais. Cruz (1990), em milho;
Rao et al. (1981), em arroz; Viana (1991), com clones de cana e Abreu (1997),
em feijdo. Normalmente, o critério de Wilks citado por Jonhson e Wichern
(1988) e MANAVA, tem sido utilizado predominantemente entre os testes
existentes, para verificar diferencas significativas entre os materiais avaliados.

Uma questdo a considerar é quantos e quais caracteres devem ser
avaliados entre os pais. Ferreira (1993), em milho, relata que dos dezenove
caracteres, apenas trés foram considerados redundantes, sendo que os dezesseis
remanescentes demonstraram grande importancia para a variabilidade global,
comprovada pelos coeficientes de correlagdes com as varidveis candnicas

principais.

2.2.2 Anilise de agrupamento

A anilise de agrupamento constitui uma metodologia numeérica com o
objetivo de propor uma estrutura classificatéria ou do reconhecimento da
existéncia de grupos, e o seu resultado final é um grafico em forma de arvore
denominado dendrograma, de grande utilidade para a classificagdo, comparagio
e discussdo de agrupamentos biologicos (Regazzi, 1998).
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O processo de agrupamento, segundo Cruz (1990), envolve basicamente
duas etapas, sendo que a primeira consiste na estimagio de uma medida de
dissimilaridade entre os individuos a serem agrupados. A Segunda emprega a
adogdo de uma técnica de agrupamento visando a formagdo dos grupos.

Neste contexto, para n individuos, sdo estimadas n(n-1)/2 medidas de
dissimilaridade. Quando n é elevado, o reconhecimento de grupos homogéneos
pela simples observagio do conjunto de estimativas disponiveis torna-se dificil
ou impraticavel. Dai surge, entio, a necessidade de recorrer aos métodos de
agrupamento, que reinem em grupos definidos os individuos semelhantes
quanto ao conjunto de caracteristicas avaliadas.

De acordo com Johnson e Wichern (1988), o agrupamento é feito
baseado na similaridade ou dissimilaridade, normalmente designadas por
distancias multivariadas. Varias medidas de dissimilaridade e similaridade sdo
utilizadas, havendo, portanto, grande subjetividade na sua escolha. No entanto,
devem ser consideradas a natureza das variaveis (discretas, continuas e biqérias)
e as escalas de medidas. Entre as dissimilaridades, as mais comuns, utilizadas
nas analises de agrupamento, sdo as distdncias de Mahalanobis e euclidiana,
conforme ja mencionado.

Sendo assim, um fato importante na escolha da medida de
dissimilaridade a ser adotada é a correlagdo residual entre os caracteres.
Contudo, quando ha correlagdes residuais significativas entre os diversos
caracteres, é desaconselhavel a utilizagdo da distdncia Euclidiana, dando-se
preferéncia, neste caso, para a distincia generalizada de Mahalanobis D?. No
entanto, ha necessidade de distribuicio normal multidimensional para o calculo
da distincia de Mahalanobis (D?), porém, ja foi demonstrado robutez para
violagdo dessa hipétese, conforme relatam Cruz (1990) e Cruz e Regazzi (1997).

Os métodos de agrupamento mais comuns sdo os hierarquicos, que

baseiam-se no principio de que, com n cultivares, inicia-se a formagio de n
\
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grupos, cada um contendo um unico individuo. A partir da combinagio de dois
cultivares mais similares, ou seja, de menor distincia, originam-se n-1 grupos.
Os grupos remanescentes sfo combinados para originar n-2 grupos, € assim por
diante, até ocorrer apenas um tnico grupo contendo os n cultivares. Este tipo de
agrupamento, quando a distancia entre dois grupos é definida como a menor
distdncia entre pares de cultivares, tomados de cada grupo, é denominado
método do vizinho mais proximo. Contudo, se a distincia entre dois grupos é
definida como a maxima distincia entre pares de cultivares, tomados de cada
grupo, o método de agrupamento é denominado do vizinho mais distante.
Porém, existem outros métodos como o da ligagio média, e entre os métodos
nio hierdrquicos destaca-se o do centrdide mais proximo. De uma maneira geral,
os métedos hierarquicos podem ser designados como: aglomerativos, como
aqueles que procedem uma série de sucessivas fusdes; e os divisiveis, sdo
aqueles que sofrem uma série de sucessivas divisdes (Johsnson e Wichern,
1988).

Normalmente, a analise de varidncia pode ser utilizada no agrupamento,
devido 3 simplicidade de calculo e a sua utilidade nos testes de significancia de
Scott e Knott (1974). A sua utilizagdo como método de agrupamento obedece ao
seguinte critério: os cultivares sdo divididos em dois grupos compactos € o
processo € repetido continuamente até que um dendrograma seja formado. A
divisio maximiza a soma de quadrados entre grupos e minimiza a soma de
quadrados dentro de grupos, utilizando-se a matriz de dissimilaridade entre os n
genétipos (Edwards e Cavalli-Sforza, 1965).

Os métodos de agrupamento tém sido utilizados por diversos autores,
visando o estudo da divergéncia genética; no entanto, alguns criticam os
experimentos instalados em apenas um ambiente, devido a sensibilidade dos
genétipos ou cultivares as variagdes das condigdes ambientais. Utilizando-se

mais de um ambiente, em alguns casos ndo se encontrou consisténcia dos
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cultivares, sendo este fato esperado, devido as estimativas serem provenientes de
caracteres quantitativos, os quais estio sujeitos a interagdo genétipos por
ambientes, conforme relatam alguns autores, entre eles Jain, Bhagat e Tiwart
(1981). Contudo, existem relatos de consisténcia no agrupamento dos cultivares,
conforme relatam Bhatt (1976), Dias e Kajeyama (1997a) e Silva (1999). Em
um determinado ambiente, a manifestagio fenotipica é o resuitado da agfo do
genétipo sob influéncia do meio. E as causas da interagdo t8m sido atribuidas a
fatores fisiologicos e bioquimicos proprios de cada genétipo cultivado. Todavia,
conhecendo as esperangas dos quadrados médios, os componentes de varidncia,
associados aos efeitos aleatdrios, € os componentes, quadraticos, associados aos
efeitos fixos, sdo facilmente estimados. E com a estimagio destes componentes
o melhorista tem interesse nos testes de significancia, e, para isto, as expressdes
das esperangas dos quadrados médios E(QM) sdo de grande utilidade, por
indicar, para determinadas hipéteses, qual o denominador apropriado para o
teste de F (Cruz e Regazzi, 1997).

Conforme Sokal e Sneath (1963) existem varios métodos de
agrupamentos, sendo os mais utilizados no melhoramento de plantas os
hierarquicos e os de otimizagdo. Com relagdo aos hierarquicos, os individuos sdo
agrupados por um processo que se repete em varios niveis, estabelecendo-se um
dendrograma, sem se preocupar com o nimero 6timo de grupos. Segundo Cruz
(1990), as delimitagdes dos grupos podem ser definidas por meio de exame
visual do dendrograma, quando o objetivo concentra-se em detectar os pontos de
alta mudanga de nivel. Ao efetuar cortes nesses pontos do dendrograma,
estabelecem-se os grupos e os nimeros de individuos de cada grupos.

Ja nos métodos de otimizagdo, os grupos sdo estabelecidos, otimizando-
se determinado critério de agrupamento, e sua diferenga, com relagdo aos
hierarquicos, reside no fato dos grupos formados serem mutuamente exclusivos
Riboldi (1986), Cruz, Sediyama e Sediyama (1987). No método de otimiza¢do
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de Tocher, por exemplo, adota-se o critério de manter a distincia média
intragrupo sempre inferior a qualquer distincia intergrupos (Rao, 1952).

2.3 Dialelo

Um sistema de cruzamentos dialélicos corresponde ao intercruzamento
de n materiais, dois a dois, produzindo n® combinagdes possiveis, que
correspondem aos n materiais, n(n-1)/2 hibridos simples e n(n-1)/2 reciprocos
dos hibridos simples, totalizando, uma tabela dialélica completa (Ramalho;
Santos e Zimmermann, 1993). Entre os varios de métodos de analise dialélica,
destacam-se quatro métodos, sendo eles: método 1, nos quais sdo incluidas as
linhagens patemais, os hibridos F; e seus reciprocos; no método 2, estdo
incluidas as linhagens paternais e os hibridos F, faltando seus reciprocos ; com
relagdo ao método 3, sdo incluidos os hibridos F; e seus reciprocos, faltando as
linhagens patemais; e finalmente, no método 4, sfo incluidos apenas os
hibridos F,, faltando tanto os reciprocos como as linhagens patemais.

Todavia, a utilizagdo dos varios métodos de analise de cruzamentos
dialélicos depende do material experimental e dos objetivos do trabalho
(Griffing, 1956). Quando se deseja informagdes sobre CGC e CEC para um
grupo determinado de linhagens, os métodos 3 e 4 sdo mais aplicaveis. Contudo,
em vegetais, quando nio existem efeitos reciprocos, 0 método 4 é o mais
adequado, especialmente quando se utiliza um grupo escolhido de linhagens € o
interesse concentra-se sobre 0 desempenho dos hibridos Fy's. Sendo assim, as
linhagens ndo precisam ser incluidas (Griffing, 1956).

O termo capacidade geral de combinagio "CGC" refere-se ao
desempenho médio de uma linhagem em combinagdes hibridas. Ja a capacidade
especifica de combinagdo "CEC" ¢ usada para designar aqueles casos nos quais

certas combinagGes se mostram relativamente melhores ou piores do que poderia
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ser esperado com base no desempenho médio das linhagens envolvidas
(Sprague e Tatum, 1942). Entre os pardmetros estimados no dialelo (Griffing,
1956), a capacidade geral de combinacdio (CGC) estd predominantemente
associada aos efeitos aditivos dos genes, e a mesma mede o comportamento
médio dos genitores em combinagdes hibridas. Sendo assim, pode-se afirmar
que os genitores que apresentam as mais altas estimativas de CGC deverdo ser
preferidos em programas de melhoramento, quando o objetivo for obter novas
populagdes onde se pretende selecionar fenétipos superiores. Contudo, a
capacidade especifica de combinacio (CEC) esta associada aos efeitos ndo
aditivos dos genes, indicando, portanto, efeitos de dominincia e interagSes
epistiticas e a mesma refere-se ao comportamento de dois genitores cruzados
entre si, ou seja, ela mede o grau de complementacgo alélica (Griffing, 1956).

Por meio do dialelo, podem ser estimados parametros que dependem da
heterose dos cruzamentos, como a capacidade especifica de combinagdo
(Griffing, 1956; Abreun, 1997), que dio idéia da variabilidade a ser liberada nas
populagdes segregantes (Oliveira, 1995).

Um outro enfoque é identificar qual cardter deve ser mensurado nos
hibridos para se estimar as capacidades de combinagdo e posteriormente
correlacionar com as distincias multivariadas (Ferreira, 1993). No entanto,
quase sempre o carater preferido tem sido produgdo de grios. Esse caracter é
tipicamente quantitativo e apresenta associagio com a maioria dos demais
caracteres da planta. Como a medida de divergéncia é realizada envolvendo um
grande numero de caracteres, tem-se assim, maior chance de encontrar boa

correspondéncia com a capacidade de combinagéo.
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2.4 Restrigoes ao uso do dialelo

Existem varias criticas sobre a validade das conclusdes obtidas a partir
de analises de dados por meio de um método dialélico. Com relag@o aos modelos
dialélicos, varias restrigdes sdo impostas e devem ser obedecidas pelos dados
experimentais. Em caso contrario, as estimativas ficam tendenciosas. No caso
especifico do feijoeiro, algumas restrigoes s3o, em geral, atendidas, como
parentais homozigotos e segregacdo dipléide. No entanto, outras sdo
dificilmente atendidas, como a distribuigio independente dos genes nos
genitores e auséncia de epistasia (Ramalho, Santos e Zimmermann, 1993).

Nas autdgamas, uma das maiores criticas se refere a suposigdo de que os
genitores de um dialelo possam representar uma amostra de uma populagio para
natureza dos efeitos, sobre a qual conclusGes possam ser extrapoladas.
Entretanto, quando o objetivo é a avaliagio dos componentes de médias das
populagdes, tal restricdo deixa de existir.

Outra restrigdo é o emprego da F, ou de gera¢Ses mais avangadas para o
estudo por meio de dialelos, principalmente porque diferentes populagées F,n3o
apresentam as mesmas segregagdes, além de requererem a avaliagio de uma
populagdo grande de cada uma delas (Arunachalam, 1981). No entanto, existem
controvérsias sobre essas criticas, uma vez que o emprego da F, é considerado
mais favoravel por trabalhar com um maior nimero de plantas de cada F,
(Mather e Jinks, 1971) e, até mesmo, para estimar heterose, pelo fato das
maiores populagées F, poderem ser conduzidas na densidade da cultura,
forecendo assim estimativas mais reais (Gardner e Eberhart, 1966).

Outro aspecto favoravel ao emprego da F; é a possibilidade de estimar a
variabilidade genética dentro de cada uma, o que constitui grande auxilio na
distingdo das populagdes de médias semelhantes.
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Por outro lado, existem testes que indicam se os dados experimentais se
ajustam as restricGes impostas modelos do dialelo (Hayman, 1954). Porém, ha
indicagdes de que os efeitos dos fracassos parciais de algumas suposi¢gdes em
que se baseiam os modelos dialélicos ndo alteram, de modo significativo, as
conclusGes sobre a analise genética (Hayman, 1960; Crumpacker e Allard,
1962).

2.5 Associacio entre divergéncia genética de genitores e desempenho da

progeénie hibrida

A divergéncia genética pode ser avaliada por meio de métodos
preditivos, ou quantificada por meio da realizagdo de cruzamentos. Os métodos
preditivos, se eficientes, sdo preferiveis em relagdo aos métodos quantitativos,
uma vez que os primeiros evitam a realizagdo de cruzamentos entre os inumeros
genitores disponiveis, para miciar o programa de melhoramento (Cruz e
Regazzi, 1997). A estimativa de correlagdes entre heterose da produgido nos
hibridos Fis e as distincias multivariadas entre os genitores correspondentes,
para sua utilizagdo como preditores do comportamento hibrido, foram realizadas
por varios pesquisadores. Entre eles, destacam-se Maluf e Ferreira (1983), em
tomate, que encontraram correlagdes de 0,81 e 0,89 para as distancias euclidiana
e de Mahalanobis, respectivamente, com a heterose da produgio, mostrando que
esta técnica pode ser utilizada de forma eficiente para este estudo.

Embora a divergéncia genética seja uma condi¢io necessaria para que
haja heterose, a mesma nio ¢ suficiente para garantir sua ocorréncia, pois esta
depende da magnitude das diferencas de frequéncias alélicas e da dominancia
para todos os locos envolvidos (Cress, 1966).

Varios autores tém encontrado correlagdes positivas entre a divergéncia

de genitores e os efeitos de capacidade de combinagdo. Entre eles, destacam-se:
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Arunachalan et al. (1984), em amendoim; Gupta, Sekhon e Satija (1991), em
mostarda e Dias e Kageyama (1997b), em cacau.

No entanto, o mesmo resultado ndo foi observado por outros autores,
entre eles: Ferreira (1993), em milho, que verificou que o cultivar mais
divergente, em relagio aos demais, apresentou baixa capacidade de
combinacdo; Chaudhary e Singh (1975), trabalhando com cevada e Ghaderi,
Adams e Nassib (1984), em Vicia Faba, nio encontraram correlagdes
significativas entre heterose da produgio e a divergéncia genética. Também,
Abreu (1997) e Duarte (1998), em feijdio, encontraram correla¢Ses baixas entre
heterose da produgdio e divergéncia genética e citam, como causas deste
resultado, a pequena variagdo da CEC. Enfatizaram, entretanto, que os genitores
empregados no estudo nido eram adaptados, resultando em variagdes fenotipicas
de varios caracteres nio correlacionados com a produg3o.

No entanto, Cruz, Carvalho e Vencovsky (1994a) afirmaram que ¢é
possivel predizer a média das combinagées hibridas, com base na divergéncia
genética obtida por andlise multivariada de caracteristicas fenotipicas, '
principalmente para caracteristicas de rendimento de grios ou frutos.

Miranda, Cruz e Costa (1988) citaram que, para produgéo total de frutos
de pimentdo encontraram valor de 0,43 para a correlagio entre diversidade
genética dos genitores e a média dos hibridos, e de 0,11 entre essa diversidade e
heterose. Smith e Smith (1989) encontraram correlagdo de 0,35 entre distancia
generalizada de Mahalanobis (D?) e a média da produggo de grios em milho, e
de 0,24 entre distincia generalizada de Mahalanobis (D?) e heterose. Ja Cruz,
Carvalho e Vencovsky (1994b) encontraram, em milho, correlagiio de 0,79 entre
D?e a média de produgdo e de 0,56 entre D? ¢ heterose.

No entanto, Ghaderi, Adams e Nassib (1984) afirmaram que a
correlagdo entre D? e as caracteristicas fenotipicas pode ser positiva, nula, ou

negativa. Segundo os mesmos autores, a correlagdo positiva indica a existéncia
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da domindncia e a diferenca nas frequéncias alélicas dos gendtipos,
consequentemente, ambas podem aumentar a medida que os genitores tomam-se
mais distantes. No entanto, para correlagoes nulas, os mesmos autores afirmam
que as caracteristicas, sendo controladas, exclusivamente por efeitos aditivos,
fazem com que o desvio do heterozigoto, em relagdo a média dos genitores, seja
igual a zero, ou a expressdo da heterose ndo seja previsivel e, ainda, os efeitos
de dominancia se anulem. Com relagdo as correlagdes negativas, os mesmos
afirmam que as razdes sdo semelhantes a correlagdo positiva, sendo que a
correlagio negativa indica a existéncia da domindncia e a diferenca nas
frequéncias alélicas dos genétipos, com efeitos de dominancia negativos.
Percebe-se que estudos da associacdo de divergéncia genética e
capacidade de combinacgio tém sido realizados com genétipos comerciais e ndo
comerciais, caracterizando a base genética ampla. No entanto, estudos voltados
para o mesmo assunto, porém utilizando cultivares com base genética estreita
como no caso da soja (Miranda, 1998), assim como da cultura do feijoeiro, sdo

escassos na literatura.

2.6 Marcadores RAPD e divergéncia genética

Ferreira e Grattapaglia (1996) definem marcador genético como todo e
qualquer fenétipo decorrente de um gene expresso, no que se refere a proteinas e
caracteres morfoldgicos, ou de um segmento especifico de DNA, neste caso
correspondendo a regides expressas ou nfio do genoma, cuja sequéncia e fungdo
podem ou ndo ser conhecidas, e que possui comportamento de acordo com as
leis basicas de heranga.

Varios sdo os tipos de marcadores que podem ser utilizados em diversas
espécies de plantas, sendo eles: morfoldgicos, citologicos, bioquimicos e

moleculares. Com relagdo aos marcadores morfologicos, Ferreira e Grattapaglia
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(1996) destacam que os mesmos contribuem de forma significativa para o
desenvolvimento tedrico da analise de ligagdo génica e para construgdo de
mapas genéticos. Contudo, a obtengdo destes é um processo demorado, pois os
mesmos, além de dependerem do desenvolvimento da planta, podem ser
afetados pelo ambiente, sem levar em consideragdo seu nimero que, na maioria
das vezes, é limitado.

Com re1a<;§6 ao uso de marcadores citologicos, estes podem alterar o
fenétipo da planta, produzindo individuos que nio podem ser utilizados, sendo
também dificeis de serem monitorados em cruzamentos e, por isso, de uso
menos difundido (Hu e Quiros, 1991).

Ja as proteinas e enzimas tém sido utilizadas para estudar a variagdo
genética existente tanto em plantas como em animais. Segundo Muniz (1994), as
proteinas e enzimas tém sido uteis nos estudos de genética e melhoramento de
plantas, com aplicagdes, entre outras, nas areas de genética de populagdes, na
identificagdo de cultivares e na genética evolutiva. Por outro lado, devido ao seu
numero limitado e baixo nivel de polimorfismo exibido em algumas espécies, os
marcadores bioquimicos tém sido gradualmente substituidos por marcadores que
detectam polimorfismo diretamente na molécula de DNA, conhecidos como
marcadores moleculares.

Marcadores de DNA, por sua vez, tém sido amplamente explorados por
apresentarem varias caracteristicas desejaveis, como heranga mendeliana
simples e auséncia de efeitos epistaticos. Além disso, podem ser obtidos em
grande nimero e, por utilizar o préprio DNA (genétipo) e ndo os seus produtos
(fendtipos), apresentam resultados experimentais mais consistentes (Ferreira e
Grattapaglia, 1996).

Atualmente existem varios tipos de marcadores de DNA. Inicialmente,
a utilizagdo de enzimas de restricio permitiu a analise de polimorfismo de
comprimento de fragmentos de restrigio de DNA (“Restriction Fragment
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Length Polymorphism”- RFLP). Mais recentemente, o desenvolvimento do
processo de amplificacdo em cadeia, utilizando a DNA polimerase (PCR)
(Mullins e Faloona, 1987; Saiki et al.,, 1987), levou a descricdo de outras
classes de marcadores moleculares, como o polimorfismo de DNA amplificado
ao acaso (“Random Amplified Polymorphic DNA” - RAPD), desenvolvido
por (Williams et al., 1990). Outros marcadores que estdo sendo utilizados, com
os mais variados objetivos, sdo os baseados em loéos hipervariaveis de
microsatélites e também no polimorfismo de comprimento de fragmentos
amplificados (“Amplified Fragment Length Polymorphism”- AFLP) (Zabeau,
1993).

Segundo Ferreira e Grattapaglia (1996), os marcadores RAPD sio os de
maior potencialidade em melhoramento genético de plantas, principalmente
devido a sua facilidade de utilizagdo, rapidez, versatilidade e baixo custo. Esse
tipo de marcador possibilita gerar grande nimero de informag¢Ges em curto
tempo e por um custo acessivel, possibilitando sua facil utilizagdo na maioria
dos programas melhoramento, sendo, portanto, ferramenta util, acessivel e de
facil aplicabilidade.

O polimorfismo é identificado como um fragmento de DNA amplificado
a partir de um individuo e ndo amplificado a partir do outro. Este fragmento
apresenta heranga mendeliana simples. Quase todos os marcadores RAPD sic
dominantes (Ferreira e Grattapaglia, 1996).

Comparados aos RFLPs, os marcadores RAPDs apresentam varias
desvantagens, entre as quais a possivel falta de repetibilidade dos resultados,
dominincia e baixo nimero de alelos identificados para cada loco (apenas dois),
falta de homologia entre genomas de espécies relacionadas e falta de
especificidade para regiGes particulares do genoma (Kesseli, Paran e
Michelmore, 1992).
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2.7 Aplicagdes dos marcadores em estudo da divergéncia genética

No estudo de diversidade genética de P. vulgaris L., Vasconcelos et al.
(1996) utilizaram vinte e oito cultivares de feijdo comum, visando a
identificagdo dos mesmos por meio do tipo de faseolina e utilizando RAPD.
Eles constataram que a andlise multivariada agrupou os cultivares em dois
grupos distintos e possibilitou a distingio mais precisa dos cultivares de cada
SIupo e entre grupos.

Helms et al. (1997) estimaram a varidncia genética, coeficiente de
parentesco e distancia genética de seis populagdes de soja. Eles concluiram que
a distancia genética ndo estd associada com coeficiente de parentesco, e que
medidas de distincia genética, obtidas com marcadores RAPD, nio sio um bom
indicativo de varidncia para produgio das seis populagdes, assim como o
coeficiente de parentesco nio é um bom preditor da varidncia genética para
populacdo derivada de cruzamentos biparentais. Resultados semelhantes foram
obtidos por Cema et al. (1997), quando associou producdo de grios de soja e
heterose com a distincia genética estimada por meio de AFLP. Por outro lado,
Manjarrez-Sandoval et al. (1997) avaliaram estimativas de similaridade genética
e coeficiente de parentesco em soja usando RFLP. Eles concluiram que o
coeficiente de parentesco pode ser usado como medida de similaridade genética,
quando ocorrer cruzamento entre genitores com grande parentesco, ou sendo
quando estimativas de similaridade genética baseadas em RFLP forem maiores
que 75%, sendo o carater produgdo o principal critério a ser usado.

Duarte (1998) avaliou a divergéncia genética de 27 cultivares de feijdo
de diferentes ragas, usando marcadores RAPD, e verificou ainda o grau de
associacdo desta divergéncia com algumas estimativas indiretas de variabilidade
obtidas em experimentos de campo. O autor concluiu que os marcadores RAPD

foram eficientes na separagio dos cultivares, de acordo com os centros de
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origem; a divergéncia genética, por meio destes marcadores, forneceu resultados
similares aos obtidos a partir de caracteristicas morfo-agrondmicas. No entanto,
os mesmos ndo foram eficientes na predi¢cdo da capacidade especifica de
combinagdo e da heterose dos cruzamentos.

Correlagbes entre distincia determinada por marcador molecular e
desempenho de hibrido de arroz foram avaliadas por Maroof et al (1997), a
partir de um dialelo. Os autores concluiram que as correlagdes, em geral, dos
marcadores com desempenho dos F;s e heterose sio, na maioria das vezes,
baixas.

Por outro lado, Ajmone Marsan et al. (1998) relataram estudo da
diversidade genética e sua associagdo com a producgdo de grdos e de hibridos em
milho, revelado por marcadores RFLP e AFLP. Eles constataram que as
correlagdes foram positivas, embora tenham considerado pouco uteis como valor
predito; ja os dendrogramas das distincias, baseados em dados de RFLP e
AFLP, foram concordantes. Os autores destacaram, ainda, que os marcadores
podem ser iteis na escolha dos genitores divergentes. Resultados similares
foram obtidos por Lee, Godshalk e Lamkey (1989); Godshalk, Lee ¢ Lamkey
(1990) e Melchinger et al. (1990). Correlagdes positivas também foram
encontradas entre distdncia genética de parentais com heterose nos hibridos, e
foram reportadas por Smith et al (1990). Por outro lado, Prasad e Singh (1986)
ndo encontraram associagio entre heterose e divergéncia genética entre dez
variedades de milho.

Chowdari et al. (1998) estudaram o desempenho do hibrido e distincia
genética revelado pelos marcadores microsatélites e RAPD em milheto. Os
mesmos concluiram que os marcadores podem ser tteis no agrupamento de

parentais, mas nao para predi¢ao de combinagdes heteréticas.
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2.8 Importincia da variabilidade genética no feijdo

Segundo Nienhuis e Singh (1988), 0 aumento do potencial produtivo dos
cultivares de feijdo (P. vulgaris L) tem sido baixo e gradual, apesar da ampla
variagdo existente na maioria dos caracteres, inclusive na produtividade de
gréos. A exigéncia do mercado consumidor por cultivares com graos tipo carioca
re/duz muito a fonte de germoplasma a ser utilizada, limitando a variabilidade
genética disponivel aos programas de melhoramento.

A utilizagdo de materiais semelhantes ficou mais evidenciada apos
Singh (1988 e 1989) agrupar o germoplasma de feijdo em doze conjuntos
génicos. Posteriormente, Singh, Gepts e Debouck (199 1) reagruparam em seis
ragas. Assim, ficou claro que os melhoristas t3m realizado as suas hibridagGes
envolvendo materiais de um imico conjunto génico. A variabilidade para
produtividade de grios, seus componentes primarios e outros caracteres
agrondmicos sdo maiores entre os conjuntos génicos do que dentro de cada um
(Singh, 1988). Assim, a utilizagio dos cruzamentos de genitores de diferentes
conjuntos génicos aumenta a probabilidade de se encontrar combinagdes
genotipicas com maior potencial produtivo e estabilidade de produgdo. O autor
relata que cruzamentos realizados entre conjuntos génicos do mesmo centro de
origem, e com habito de crescimento e tamanho de sementes semelhantes,
possuem maior frequéncia de recombinantes desejaveis.

No entanto, populagdes provenientes de genitores de grupos génicos
diferentes nem sempre sio adaptadas, ou possuem fendtipos indesejaveis,
dificultando a selegdo de linhagens promissoras. Por outro lado, cruzamento de
genitores adaptados assegura a obtengio de linhagens superiores, embora as
populagdes segregantes apresentem menor variabilidade (Abreu, 1997).
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2.9 Escolha de genitores

O sucesso de um programa de melhoramento depende da escolha de
genitores potencialmente capézes de gerarem genétipos superiores. Isto é obtido
quando se alia uma alta média e uma ampla variabilidade genética para o carater
a ser selecionado.

Normalmente, no melhoramento por hibrida¢do, o objetivo principal é a
associagdo, em um mesmo individuo, de dois ou mais fenétipos favoraveis que
estdo presentes em linhagens diferentes. Portanto, realizando cruzamento entre
esses individuos, é gerada uma populacdo com variabilidade genética suficiente,
na qual sera praticada selegdo, visando a obtengido de uma ou mais linhagens que
reunam os fenétipos de interesse (Allard, 1971; Fehr, 1987). Contudo, para
atingir esse objetivo, o melhorista se depara com algumas dificuldades, entre
elas: o critério a ser utilizado na selegdo dos genitores a serem cruzados; como
realizar as hibridacdes e, por ultimo, qual o processo empregado na condugio
das populagdes segregantes . Dai infere-se que uma das etapas mais importantes
de um programa de melhoramento ¢ a escolha dos genitores para hibrida¢do. O
sucesso do programa esta diretamente relacionado com a escolha criteriosa dos
genitores a serem cruzados, pois qualquer erro nesta etapa comprometera todo o
processo. Isto, porque o processo de melhoramento é longo e se os genitores
forem escolhidos de maneira equivocada, acarretara em perdas de tempo e de
recursos. Sendo assim, a escolha dos genitores é uma das etapas que demanda o
emprego de metodologias que tomem o processo mais eficiente. Além disso,
essa decisdo depende dos caracteres a serem melhorados, do controle genético
dos mesmos e da fonte de germoplasma disponivel.

A escolha criteriosa dos genitores permite que os esforgos dos
melhoristas concentrem-se naquelas populagbes segregantes, potencialmente
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capazes de fomecer progénies superiores, traduzindo-se em maior eficiéncia do
programa.

Nos processos de escolha, os parentais podem ser agrupados nos que
utilizam apenas as informagdes dos proprios genitores ou nos que utilizam
comportamento das suas progénies (Baezinger e Peterson, 1991).

Entre os métodos de escolha dos genitores que utilizam o seu proprio
desempenho, o mais empregado ¢ a média para o cariter em questdo. Isto
porque, no controle da maioria dos caracteres do feijoeiro, existe
predomindncia da acdo aditiva (Ramalho, Santos e Zimmermann, 1993). No
entanto, apesar de muito utilizado, este método tem como desvantagem a nio
previsdo da variabilidade genética a ser liberada, ou seja, o fato de dois pais
apresentarem média alta ndo é condigdo suficiente, por si s6, para que a
populagio resultante apresente variabilidade suficiente para a obtencdo de
sucesso com a selegdo. Normalmente isto acontece devido ao fato de que pais
superiores podem  apresemtar  comstituicdes  genéticas  semelhantes,
consequentemente a populacdo hibrida resultante apresentara poucos locos
segregantes, resultando em pouca eficiéncia com a selegdo.

Para superar esses problemas, pode-se utilizar a estimativa do grau de
parentesco entre os pais envolvidos (Murphy, Cox e Rodgers, 1986) ou utilizar
métodos multivariados para  avaliar a divergéncia genética (Cruze
Regazzi, 1997). Com relagio aos métodos multivariados, pressupdem-se que
quanto maior a divergéncia genética maior sera a variagdo a ser observada na
descendéncia. Esse processo tem sido amplamente utilizado em varias espécies,
conforme relatos de varios pesquisadores (Ferreira, 1993; Cruz e Regazzi,
1997). Normalmente, estas metodologias sio empregadas porque é esperado que
o grau de parentesco e a divergéncia genética fornegam informagdes sobre o
grau de complementariedade dos genitores envolvidos nos cruzamentos, assim

como do nivel de varia¢io da populagio segregante.

25



A estimativa da distdncia genética baseada em dados genealdgicos
apresenta utilidade restrita, pois, na maioria dos casos, os materiais apresentam
genealogia desconhecida, impossibilitando o seu estudo por meio desse método
(Moll et al., 1965, Triller, 1994). Toledo (1992) avaliou a divergéncia genética
em soja utilizando o coeficiente de parentesco de Malécot. Contudo, este método
mede apenas a similaridade por descendéncia, ndo considerando a similaridade
genética total dos individuos (Bered , Barbosa Neto e Carvalho, 1997). O que se
observa € que linhagens com maiores médias e baixos coeficientes de parentesco
podem ser uteis em cruzamentos (Baenziger e Peterson, 1991). Este método, no
entanto, ndo fomece informagdes sobre o controle genético do carater.

A capacidade especifica de combinagdo ou a heterose pode ser predita
relacionando as diferengas fisiologicas, morfolégicas e agrondmicas dos
genitores com o desempenho dos hibridos. Essas diferencas caracterizam a
divergéncia genética, que é avaliada por medidas de similaridade ou
dissimilaridades, com base em multiplas caracteristicas avaliadas dos
cultivares/linhagens. As medidas de dissimilaridades mais utilizadas s3o: a
distancia euclidiana e distincia de Mahalanobis (D?) (Ghaderi , Adams e Nassib,
1984; Bryant e Meffert, 1990; Cruz e Regazzi, 1997).

A distancia genética pode também ser obtida por marcadores de DNA,
proteina e isoenzimas, com a vantagem de detectar divergéncias genéticas
diretamente no DNA ou em seus produtos , em gendtipos de origem
desconhecida e de plantas morfologicamente indistinguiveis, sem a necessidade
de avaliagdo experimental dos genitores (Triller, 1994). Entretanto, essas
técnicas podem utilizar extensas porgdes do genoma nio codificadas, levando a
resultados pouco correlacionados com a divergéncia encontrada pela analise dos
caracteres de importancia econémica.

Outros métodos também muito utilizados para a escolha dos genitores

sdo aqueles que se baseiam no desempenho de suas progénies. Entre eles,
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destacam-se os dialelos, o método de Jinks e Pooni (1976) e o método da
estimativa de "m+a" (Vencovsky, 1987), em que m é a média geral e a
representa a soma algébrica dos locos fixados com alelos favoraveis ou
desfavoraveis nos dois pais.

Embora os cruzamentos dialélicos sejam um método que permite a
escolha das populagGes segregantes, sua principal limitagio esta na realizagio
das hibridagdes, sobretudo quando estfio envolvidos grande nimero de parentais,
onde os cruzamentos sdo dificeis e produzem um nimero reduzido de sementes,
como ocorre, com frequéncia, na cultura do feijoeiro. Além disso, a
variabilidade liberada dentro dos cruzamentos, quando predomina o efeito
aditivo dos genes, ¢ desconhecida e ndo pode ser prevista por meio de
pardmetros do dialelo (Veiga e Nunes e Santos, 1998). Usando anilise dialélica,
Lopes (1984) evidenciou que a varidncia aditiva foi o principal componente da
variacdo genética dos componentes de rendimento em arroz de sequeiro.

No caso da ocorréncia de interagdes ndo aditivas, a heterose, em geral, €
correlacionada com a variabilidade das populagSes (Oliveira, 1995; Abreu,
1997; Veiga, Nunes e Santos, 1998). Nesse contexto, sio tteis os procedimentos
dialélicos que estimam pardmetros que identificam a heterose das populagdes,
como os de Griffing (1956) e Gardner e Eberhart (1966). Além disso, esses
métodos estimam também pardmetros que dependem dos efeitos aditivos e,
portanto, identificam as populagSes que possuem maiores proporgdes de alelos
favoraveis.

Entretanto, os dialelos ndo permitem obter informagdes sobre média e
variancia das populagdes segregantes, simultaneamente. Uma alternativa é o
procedimento de Jinks e Poopi (1976), pois ele estima a probabilidade de se
obter linhagens superiores a um padrio na geragio Fec, considerando a média e a
varidncia das geragdes iniciais. Essa metodologia foi utilizada por Triller (1994),
em soja e por Otubo, Ramalho e Abreu (1996) e Abreu (1997), em feijdo.
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Entretanto, ha poucos relatos, na literatura, de sua aplicagdo, pois este método
além de exigir a estimativa da variincia genética das primeiras geragdes
segregantes, depende de avaliagSes trabalhosas e, em geral, imprecisas.
Vencovsky (1987) cita que, na escolha de parentais, pode-se utilizas
também a estimativa de "m+a", que corresponde 4 média geral mais o somatdric
da contribui¢do dos locos em homozigose nos genitores, em relagio a essa
média. Por outro lado, a estimativa de m+a também nio informa sobre a
variabilidade a ser liberada pelas populagdes segregantes, embora permita
identificar aquelas com maior frequéncia de alelos favoraveis. Em algumas
oportunidades, ela foi empregada no feijoeiro (Oliveira, 1995 e Abreu, 1997).
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ESCOLHA DE GENITORES DE FEIJAO POR MEIO DA
DIVERGENCIA BASEADA EM CARACTERES
MORFO-AGRONOMICOS

RESUMO

A divergéncia genéticados genitores ¢é essencial para que eles
produzam populagdes segregantes em varios caracteres, ampliando as chances
de selegdo de gendtipos superiores. Dessa forma, o objetivo desse trabalho foi
verificar se a distincia de Mahalanobis (D?) classifica os genitores representados
por cultivares/linhagens, adaptados a regifo, e permite a escolha das
combinagdes mais divergentes em varios caracteres agrondmicos. Dez
caracteristicas morfo-agronémicas foram utilizadas para a obtengdo da distincia
de Mahalanobis (D%, a partir dos doze cultivares/linhagens (Aporé, H-4-7,
PF-9029975, CI-128, Carioca MG, CI-21, Carioca 300V, Ouro Negro, A-285
Ruda, ESAL 693, Pérola e IAC Carioca Arui), avaliados em quatro ambientes
(invemo/97, aguas-97/98, seca/98 e inverno/98). Foi utilizado o delineamentc
blocos casualizados com trés repeticbes. Verificou-se que os
cultivares/linhagens diferiram em todos os caracteres, bem como entre épocas.
Observou-se, ainda, que a interagdo gendtipos x épocas foi significativa para seis
dos dez caracteres. Constatou-se que os cultivares/linhagens foram mais
contrastantes com base no peso de 100 sementes, nimero de dias para
florescimento, porte, nimero de sementes por vagem, numero de internédios,
inser¢do da primeira vagem e comprimento da haste principal. Contudo, a
producdo de grdos, apesar de ser muito importante, apresentou baixa
contribuigdo para a divergéncia, em virtude da falta de variabilidade entre os
materiais estudados. As distincias de Mahalanobis (D% classificaram os
cultivares/linhagens em dois grupos distintos. Houve inconsisténcia nos
agrupamentos nas quatro épocas. O grupo I foi formado pelo ESAL 693 e ¢
Ouro Negro, que foram os mais divergentes nas quatro épocas. E o grupo Il foi
formado pelos cultivares/linhagens restantes (Pérola, PF-9029975, CI-128, A-
285 Ruda, IAC Carioca Aruid, CI-21, Carioca MG, H-4-7, Carioca 300V ¢
Aporé). A distancia de Mahalanobis (D? mostrou-se iitil quando o objetivo é a
identificagdo de genitores divergentes a partir de varios caracteres agronémicos.
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CHOICE OF BEAN PARENTS BY MEANS OF THE DIVERGENCE BASED
UPON MORPHO-AGRONOMIC CHARACTERS

ABSTRACT

The genetic divergence of parents is essential for them to produce
segregating populations in several characters, enlarging the chances of selecting
higher genotypes. Thus, the objective of that work was to verify whether
Mahalanobis’ distance (D?) classifies the parents stood for by cultivars/lines adapted
to the region and allows the choice of the most divergent combinations in several
agronomic characters. Ten morpho-agronomic characteristics were utilized for
obtaining Mahalanobois’ distance (D?) from 12 cultivars/lines (Aporé , H-4-7, PF-
9029975, CI-128, Carioca MG , CI-21, Carioca 300V, Ouro Negro, A-285 Ruda,
ESAL 693, Pérola and IAC Carioca Aruf), evaluated in four seasons (winter/97,
waters97/98, drought/98 and winter/98). The randomized block design with three
replications was utilized. It was verified that the cultivars/lines differed in all the
characters, as well as among seasons. It was still noticed that that the
genotype/season interaction was significant for six of the ten characters. It was
found that that the cultivars/lines were the most contrasting on the basis of the
weight of 100 seeds, number of days to flowering, plant type, number of seeds per
pod, number of internodes, insertion of the first pod and length of the chief stem.
However, grain yield despite being very important presented poor contribution to
the divergence due to the lack of variability among the materials studied.
Mahalanobis’ distances (D) classified the cultivars/lines into two distinct groups.
There was an inconsistency in the groupings in the four seasons. Group I was made
up of ESAL 693 and Ouro Negro, which were the most divergent in the four
seasons. And group II was made up of the cultivars/lines remaining (Pérola, PF-
9029975, CI-128, A-285 Ruda, IAC Carioca Arui, CI-21, Carioca MG, H-4-7,
Carioca 300V and Aporé). Mahalanobis® distance (D?) proved useful when the
objective is the identification of divergent parents from several agronomic
characters.

1 INTRODUCAO
A obtencdo de populagSes segregantes, com altas médias para as

caracteristicas de interesse e variabilidade genética ampla, depende da selegio

adequada dos genitores. A divergéncia dos genitores é essencial para que eles

41



produzam populagSes segregantes em varios caracteres, de modo a ampliar as
chances de selegdo de genétipos superiores.

Dentre os diversos critérios disponiveis para a escolha dos parentais,
destacam-se: o comportamento per se dos genitores, a genealogia e o
desempenho das progénies (Moll, Salhuanna e Robinson, 1962).

Os métodos preditivos, quando eficientes, sdo preferiveis aos métodos
quantitativos, uma vez que dispensam a realizacio dos cruzamentos entre os
genitores disponiveis (Cruz, 1990). A predi¢fio pode ser realizada pela aplicagio
de varios métodos multivariados, tais como os componentes principais, as
variaveis canonicas ou os métodos aglomerativos

Entre os métodos multivariados para a avaliagio da divergéncia
genética, destaca-se a distincia generalizada de Mahalanobis (D?) como medida
de dissimilaridade (Arunachalan, 1981, Cruz e Regazzi, 1997).

A distincia generalizada de Mahalanobis pode ser estimada a partir de
diferencas fisiolégicas, morfologicas e agronémicas de um grupo de genétipos
(Ghaderi, Adams e Nassib, 1984). Ela é uma das medidas de dissimilaridade
mais utilizadas e uma alternativa para os melhoristas na escolha de genitores
divergentes (Ghaderi, Adams e Nassib, 1984; Bryant e Meffer, 1990).
Entretanto, Abreu (1997) estimou a divergéncia genética empregando a distincia
de Mahalanobis (D?) em feijio e concluiu que ela nio foi uma boa técnica de
escolha de genitores, em razdo dos materiais utilizados ndo serem adaptados.
Consequentemente, a diversidade com base em varios caracteres ndo refletiu as
diferengas entre os genitores com base na produtividade de grios. Porém, na
maioria dos programas de melhoramento, utilizam-se cultivares/linhagens
adaptados. Assim, é necessario avaliar a utilidade da distincia de Mahalanobis
(D?) para essas condigdes.

Nesse contexto, o objetivo do trabalho foi verificar se a distincia de
Mahalanobis (D?) classifica os genitores, representados por cultivares/linhagens
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adaptados na regido, e permite a escolha das combina¢des mais divergentes em

varios caracteres agronémicos.

2 MATERIAL E METODOS

O estudo foi realizado no campo experimental do Departamento de
Biologia em Lavras-MG, que esta a 910 metros de altitude, 21°45' S de latitude
e 45°00' W de longitude. O solo do local dos experimentos ¢ classificado como
latossolo vermelho escuro distrofico, fase cerrado.

Os doze cultivares/linhagens foram avaliados em quatro épocas:
inverno/97, aguas97/98, seca/98 e inverno/98. Algumas caracteristicas dos
cultivares e linhagens que foram utilizados estdio relacionadas na Tabela 1. Essas
linhagens/cultivares foram escolhidas com base em caracteristicas agrondmicas
favoraveis, como porte e habito de crescimento, por serem estas caracteristicas
importantes para o melhoramento.

O delineamento experimental utilizado foi blocos casualizados com trés
repetigSes. Cada parcela consistiu de duas linhas de trés metros de comprimento,
com espacamento de 50 cm entre as linhas e 15 sementes por metro linear. A
avaliagdo dos cultivares/linhagens foi feita utilizando os seguintes caracteres
agronémicos:

1 - PD: produgdo de grios em kg/ha;

2 - PS: peso médio de 100 sementes em g;

3 - FL: nimero de dias para o florescimento. Foi anotada a data do
florescimento quando 50% das plantas da parcela Jja apresentavam pelo menos
um flor aberta;

4 - PR: porte das plantas, [utilizando escala de notas de 1 a 4, (Oliveira, 1995),
sendo 1 = planta com ramificagdo ereta, 2 = planta com ramificagdo ereta e
fechada, 3 = planta com ramificagdo aberta, 4 = planta prostrada ou trepadeira];

43



5- NVP: niimero médio de vagens por planta;
6 - NSV: nimero médio de sementes por vagens;
7 - NI: nimero médio de internédios da haste principal;
8- IV: Inser¢do média da primeira vagem até o colo da planta, em cm;
9- NR: mimero médio de ramos por planta;
10- HP: comprimento médio da haste principal, em cm, do colo até a inser¢do da
ultima folha.

Na avaliagdo individual dos cultivares/linhagens, foram utilizadas todas
as plantas da parcela para obter PD, FL e PR. Os demais caracteres foram
avaliados a partir de uma amostra de dez plantas por parcela.

TABELA 1. Origem, genealogia, habito de crescimento, cor do tegumento e peso de
100 sementes dos 12 cultivares/linhagens. Lavras-MG, 1999.

Cultivares/ Origem Genealogja“ Hibito de Cor do Peso de 100
Linhagens crescimento tegumento sementes
em(g)

1-Aporé CNPAF (Carioca/México m Bege com 27
168)// (Carioca/Bat76) estrias marrom

2-H4-7 UFLA (EMGOPA 201 m Bege com 21
Ouro/Carioca) estrias marrom

3-PF- CNPAF  Selegiono ESAL 582 o Bege com 17
9029975 (Carioca80/Rio estrias marrom

Tibagi)

4-CI-128 UFLA Selegiio recorrente 114 Bege com 25
estrias marrom

5-Carioca- UFLA Carioca 80/Rio Tibagi i | Bege com 18
MG estrias marrom

6-CI-21 UFLA Selegdo recorrente m Bege com 22
estrias marrom

7-Carioca UFLA Selegio no Carioca m Bege com 22
300V estrias marrom

8-Ouro Negro CIAT Int. de Honduras I Preto 24

(Hond. 35)

9-A-285 CIAT Carioca/Rio Tibagi I Bege com 16
Ruda estrias marrom

10-ESAL-693 UFLA (Carioca TU/ I Bege com 19
Linha 3272) estrias marrom

11-Pérola CNPAF Seleg3o no Aporé /m Bege com 23
estrias marrom

12-1AC IAC (Cornell 49-242/ I Bege com 25
Carioca Arud AB-136) estrias marrom

Y1- habito de crescimento determinado; II- hibito de crescimento indeterminado com guias curtas;
III- hébito de crescimento indeterminado com guias longas; % /: cruzamento simples, //: cruzamento duplo.



Como adubagio, foi empregado o equivalente a 400 kg/ha da formula
4-14-8 de N, P,0s e K;0, na semeadura, e 150 kg/ha de sulfato de aménio em
cobertura, 20 dias apés a emergéncia. A cultura foi submetida a irrigagdo por
aspersdo quando necessario. Os demais tratos culturais foram os comuns para a
cultura.

2.1 Anilise genética e estatistica dos dados

Inicialmente, foi feita analise de variincia individual (ANAVA) para
cada cardter avaliado, considerando o efeito de cultivares/linhagens como fixo.
Posteriormente, fez-se anlise conjunta das quatro épocas para cada carater. As
analises de varidncias individuais e conjunta foram feitas usando o programa
MSTAT-C (1991). Utilizou-se o seguinte modelo estatistico para as ANAVAs
individuais:

Yj=u+t;+bj+e;

Em que:
Yj;: € a observagio referente ao tratamento “i” na repeti¢do “j”;
u: é a média geral;
ti: € o efeito do genitor “i”, sendo (i =1, ...n);
b;: é o efeito do bloco “j”, sendo (j =1, ...r);
&;j: € 0 erTo experimental, e~N ( 0, ¢?)

Na anilise conjunta foi considerado o efeito de cultivares/linhagens e
épocas, como fixos, e utilizou-se o seguinte modelo estatistico:

Yjj=ut ti+ bygytarH(ta)at S
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Em que:

Y;;: € a observagdo referente ao tratamento "i" na repetigdo "j";
ti: é o efeito do genitor "i", sendo (i= 1,...n);

b;. é o efeito do bloco "j", sendo (j=1,...r);

a;: é o efeito da época "k", sendo (k= 1,...s);

(ta)a- € a interagdo de genitores x épocas;

ek : é o erro experimental médio.

Para cada carater estudado, foi utilizado, também, o teste de médias
Scott-Knott (1974), para verificar diferencas entre as médias dos
cultivares/linhagens.

Utilizando as avaliagdes dos dez caracteres agrondmicos, realizou-se a
anilise de varidncia multivariada conjunta com o auxilio do procedimento
PROC GLM, do programa SAS® (1995), com a finalidade de estimar a matriz
de somas de quadrados e produtos do erro (E).

Como medida de dissimilaridade, foi utilizada a distancia generalizada
de Mahalanobis (D), definida pela seguinte expressdo (Cruz e Regazzi, 1997):

D*=5"y'5;
Em que:
D?; = distincia de Mahalanobis entre os genitores i e j;
& = vetor de desvios entre os genitores i e j, sendo cada desvio a diferenga entre
as médias dos genitores para cada carater;
v = inversa da matriz de variincias e covaridncias residuais envolvendo todos
os caracteres, obtida na analise conjunta de varidncia multivariada.

As distancias de Mahalanobis (D?) foram obtidas utilizando o programa
GENES (Cruz, 1997), a partir da matriz de somas de quadrados e produtos do
erro (E) obtidas na analise multivariada.
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A partir das distincias de Mahalanobis foi feita a analise de
agrupamento. Para essa analise, foram consideradas também, as distancias
obtidas para as médias dos cultivares/linhagens, utilizando o método hierarquico
aglomerativo do vizinho mais préximo, apresentado por Johnson e Wichern
(1988). Este método foi utilizado por ser um dos mais comuns, € 0 critério de
ligacdo entre duas unidades de agrupamento (individuo ou grupo) é definido
como a distancia minima entre eles.

Posteriormente, também utilizou-se 0 método de Tocher. Este parte do
principio de que, a partir da matriz de dissimilaridade, ¢ identificado o par de
individuos mais préximo, formando o grupo inicial. Em seguida, é avaliada a
possibilidade de inclusido de novos individuos no grupo, adotando-se o critério
de que a distincia média intragrupo é sempre inferior a qualquer distdncia
intergrupo. A inclusdo de um novo individuo sempre acarreta em um acréscimo
na distincia média intragrupo. Assim, a decisio de inclui-lo depende desse
acréscimo ndo superar um determinado limite estabelecido (o). Em geral, esse
limite é o valor maximo de distancia, no conjunto das menores distincias de
cada individuo (Cruz, 1987).

A contribui¢do relativa de cada carater para a divergéncia genética foi
realizada a partir das distincias obtidas para as médias dos cultivares/linhagens,
utilizando o programa GENES (Cruz, 1997).

As correlagdes de posigdo entre as distincias de Mahalanabis (D?) foram
obtidas para verificar a concordincia entre essas distincias nas diferentes
épocas. Para essa finalidade, utilizou-se o programa GENES (Cruz, 1997).
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3 RESULTADOS E DISCUSSAO

A analise conjunta dos doze cultivares/linhagens, avaliados nas quatrc
épocas, esta apresentada na Tabela 1A. A precisdo dos resuitados medida, pelc
coeficiente de variagdo (CV%), esta dentro da amplitude obtida em outros
estudos (Santos, 1984 e. Abreu, 1997). Ocorreram diferengas significativas entre
os cultivares/linhagens com base em todos os caracteres, bem como entre
épocas. Tais resultados sugerem que todos os caracteres agrondomicos
considerados foram importantes para identificar a divergéncia genética entre os
cultivares/linhagens. Entretanto, observa-se, também, que houve interagic
significativa para seis entre os dez caracteres avaliados (Tabela 1A). A
ocorréncia de interagdo e o fato de cultivares/linhagens e épocas terem sidc
considerados efeitos fixos, indicam que os resultados deveriam ser analisados
por época. No entanto, em razio do melhoramento do feijdo ser feito em geral
para adaptagido mais ampla, e também porque a escolha de genitores visa obter
populagdes segregantes, permitindo selegdo de linhagens com adaptagdo em
todas as épocas de cultivo, optou-se pela analise com base na média de varias
avaliagGes, as quais s30 mais previsiveis e proporcionam maiores ganhos quandc
se faz selegdo (Takeda, 1990).

Constatou-se que os cultivares/linhagens foram mais contrastantes com
base no peso de 100 sementes, numero de dias para florescimento, porte, niumerc
de sementes por vagem, numero de internodios, inser¢do da primeira vagem ¢
comprimento da haste principal (Tabela 2A). A menor heterogeneidade, em
relagdo aos demais caracteres, e em especial a produtividade de grios, deveu-se
ao fato de todos os cultivares/linhagens serem adaptados e, principalmente, por
possuirem alelos comuns do cultivar Carioca, com excegdo apenas do Ourc
Negro. Em relagio aos sete caracteres mais divergentes, o peso de 100 sementes
demonstrou diversidade entre os cultivares/linhagens ESAL 693, CI-128, Apor¢
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e Pérola. Com relagio ao nimero de dias de florescimento, os
cultivares/linhagens mais precoces foram: Ouro Negro e ESAL 693; e os mais
tardios foram: A-285 Ruda, Perdla, IAC Carioca Arui e CI-21. Ji& os
cultivares/linhagens PF-9029975, Carioca MG e A-285 Ruda apresentaram os
melhores portes, e os piores foram os do H-4-7, Carioca 300V e Aporé. Com
relagdo ao numero de sementes por vagens, destacaram-se o PF-9029975,
Carioca MG e A-285 Rud4, ja os menores valores foram encontrados para o
ESAL 693, IAC Carioca Arui e CI-21. Para o numero de intemédios, o CI-21,
H-4-7 e IAC Carioca Arud apresentaram os maiores valores, & os menores
foram para o ESAL 693, Ouro Negro, CI-128 ¢ Pérola. Para a insercio da
primeira vagem, destacam-se o Pérola, CI-128 e ESAL 693, que apresentam as
maiores inser¢des, ja os menores valores foram para o Carioca MG, CI-21 e
H-4-7. Com relagdo ao comprimento da haste principal, destacaram-se o
Pérola, Aporé e Carioca 300V, e os menores valores compreenderam o
ESAL 693, Carioca MG e PF-9029975.

As distdncias entre os pares de cultivares/linhagens (Tabela 3A),
considerando as dez caracteristicas agronéniicas, indicaram que os pares mais
proximos foram: Aporé e Carioca 300V; PF-9029975 e Carioca MG; IAC
Carioca Arud e A-285 Ruda; e Carioca MG e A-285 Ruda, e os mais distantes
foram: PF-9029975 e ESAL 693; A-285 Ruda e ESAL 693; Carioca MG e
ESAL 693; e IAC Carioca Arui e ESAL 693. Vale ressaltar que, em média, o
ESAL 693 foi o mais divergente em relagdo aos demais cultivares/linhagens, e
considerando todos os pares de cultivares/linhagens, a distincia média entre
cada par foi de 28,70 (Tabela 3A). Portanto, 0 mesmo pode ser utilizado em
programas de hibrida¢do. Os valores da distdncia de Mahalanobis (D?) variaram
de 2,77 (Aporé e Carioca 300V) até 96,35 (ESAL 693 ¢ PF-9029975). Entre as
distancias de cada par de cultivares/linhagens, oito apresentaram valores acima
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de 60, sendo que seis dessas combinagdes possuem a linhagem ESAL 693
(Tabela 3A).

Espera-se que os cultivares/linhagens mais distantes, quando cruzados,
produzam populagdes descendentes com as maiores segregacdes para os
caracteres avaliados, com maiores chances de sucesso com a selegdo.

O agrupamento dos cultivares/linhagens pelo método do vizinho mais
proximo (Figura 1A) permite visualizar, com mais facilidade, o relacionamento
dos mesmos. Para obtengdo dos grupos pelo método de Tocher, adotou-se a
maior distincia entre os minimos de 25,38, que corresponde a menor distincia
observada entre o ESAL 693 e o Ouro Negro, conforme Cruz e Regazzi (1997).
De acordo com esse critério, foram formados dois grupos. O primeiro estd
representado pela linhagem ESAL 693 e pelo Ouro Negro. O segundo, pelos
demais cultivares/linhagens. A consisténcia do agrupamento dos
cultivares/linhagens do primeiro grupo, nas diferentes épocas, indicam que eles
nio foram afetados pelas diferentes condi¢des em que foram avaliados, mesmo
trabalhando com caracteres quantitativos, que sdo influenciados pelo ambiente,
conforme alguns relatos na literatura, entre eles Bhatt (1976); Dias e Kajeyama
(1997a) e Silva (1999). Ja os demais cultivares/linhagens, do grupo 2,
apresentaram inconsisténcia no agrupamento, comprovando as observagdes de
alguns pesquisadores; Singh e Gupta (1979); Jain, Bhagat e Tiwart (1981);
Jain, Pandya e Pande (1981); Varma e Gulati (1982) e Singh e Gill (1984).

De acordo com o critério adotado para a separagdo dos grupos, as
populagdes esperadas com maior variabilidade sdo aquelas provenientes de
cruzamentos em que um dos genitores seja 0 ESAL 693 e o Ouro Negro (Figura
1B). Os demais cultivares/linhagens ocorreram em um tnico grupo. Sendo eles:
Pérola, PF-9029975, CI-128, A-285 Ruda, IAC Carioca Arud, CI-21,
Carioca MG, H-4-7, Carioca 300V e Aporé.
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A maior divergéncia da linhagem ESAL 693 era esperada, pois ela é a
unica de habito de crescimento I, e é proveniente do cruzamento
[Carioca x TU] x L-3272] (Nunes, 1997). O Carioca x TU ¢, na verdade, um
cruzamento de cuja populagdo segregante foi selecionada uma linhagem com
habito de crescimento I, sementes de tamanho médio e portadora do alelo Co.5,
de resisténcia a Colletotricum lindermuthianum. O TU é uma linhagem
mexicana e fonte do alelo de resisténcia Co.5, enquanto a L-3272 é uma
linhagem mutante do cultivar Milionario. Portanto, é de se esperar que a
linhagem ESAL 693 possua a menor proporgéo de alelos do cultivar Carioca, em
comparagao com os demais cultivares/linhagens avaliados, apesar de apresentar
o tipo de grdo semelhante ao Carioca. Ja o cultivar Ouro Negro é o tunico que
apresenta sementes pretas, € originario de uma introdug¢io de  Honduras
(Tabela 1), e ndo possui nenhum parentesco com o Carioca. Ele possui um
elevado potencial produtivo e habito de crescimento III, portanto, diferente, em
varios caracteres agronomicos, em relagdo aos demais cultivares/linhagens.
Sendo assim, espera-se também que as populagdes segregantes, provenientes de
cruzamentos em que participa o Ouro Negro, devam possuir ampla
variabilidade. No entanto, o fato do Ouro Negro possuir sementes pretas
contribui para maior dificuldade de selecdo de linhagens com tipo de grios
semelhantes ao carioca, que é de melhor aceitagio comercial no sudeste
brasileiro.

Os dez cultivares/linhagens restantes ocorreram em um unico grupo
(Figura 1A) e as populagGes provenientes de intercruzamentos biparentais entre
eles devem gerar menor variabilidade. Embora todos sejam portadores de
sementes tipo carioca, as linhagens CI-128 e CI-21 foram selecionadas em uma
populagdo segregante, proveniente de um programa de sele¢do recorrente,
formado por mais de uma dezena de genitores. O cultivar Pérola é uma linha

selecionada dentro do cultivar Aporé, o qual é também uma sele¢do dentro de
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uma populacdo segregante (Tabela 1). Portanto, é esperado que sejam muito
semelhantes. A linhagem PF-9029975 também mostrou-se promissora para gerar
populagbes com variabilidade genética, quando cruzada com o restante dos
cultivares/linhagens menos divergentes, representados na Figura 1B. Vale
ressaltar que o PF-9029975, o cultivar Carioca MG e o A-285 Ruda sdo
provenientes do cruzamento do Carioca 80 x Rio Tibagi, sendo estas linhagens
selecionadas de familias irm3s. Entretanto, a populagdo Carioca 80 x Rio Tibagi
possui ampla variabilidade e, consequentemente, € possivel a selecdo de
linhagens divergentes. Assim, as populagGes segregantes provenientes do PF-
9029975 também s3o promissoras para a selegdo de linhagens com grios tipo
carioca, habito de crescimento II ou III, elevado potencial produtivo. A
divergéncia do IAC Carioca Arud ¢ explicada pelo fato do cultivar ter, entre
seus genitores, o cultivar Comell 49242, que possui sementes pretas e habito de
crescimento III e a linhagem AB136, que, além de nio ser adaptada em nossas
condigGes, possui habito de crescimento IV e grdos vermelhos. Portanto, ambas
sdo diferentes do cultivar Carioca em varios caracteres agronomicos..

O H-4-7 ¢é descendente do cruzamento EMGOPA 201 Ouro x Carioca.
Por outro lado, os cultivares/linhagens do grupo 2, classificados pela distancia
de Mahalanobis (D?), sdo provenientes de cruzamentos com 50% ou mais de
alelos do cultivar Carioca, ou sio linhagens selecionadas dentro do préprio
Carioca, como é o caso do Carioca 300V. Mesmo assim, esses
cultivares/linhagens apresentam divergéncia. O cultivar Aporé é uma selegdo
dentro da populacdio segregante [Carioca x México 168] x [carioca x Bat 76]
(Tabela 1), e apresenta grdos tipo Carioca. Assim, embora onze dos doze
cultivares/linhagens apresentem grdos tipo carioca, eles possuem origens
diferentes e indicam a possibilidade de ampla segregagido em alguns
cruzamentos (Tabela 3A).
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Varios pesquisadores tém utilizado as técnicas multivariadas para
estimar a divergéncia genética, com a finalidade de reduzir os esforgos na
obtencdo de hibridos e concentra-los nas combinagdes mais promissoras.
Especificamente com a cultura do feijoeiro, vale ressaltar o trabalho de Abreu
(1997), que estimou a divergéncia genética pela distincia generalizada de
Mahalanobis e verificou que a divergéncia nio foi uma boa medida de escolha
de genitores visando a produtividade de grios, pois os materiais mais
divergentes ndo eram adaptados. Por outro lado, Miranda (1998), em soja,
avaliou a diversidade genética pela distancia generalizada de Mahalanobis (D?),
e concluiu que a técnica permitiu identificar diversidade genética entre os
cultivares estudados.

Dias e Kageyama (1997b) também estimaram distancias genéticas entre
cultivares de cacau usando a distincia de Mahalanobis. Os autores constataram
que a distancia genética entre cultivares mostrou-se linearmente associada com o
desempenho médio dos hibridos e heterose para os principais componentes de
produgdo, havendo relagdo positiva entre distdncia genética dos cultivares e
efeitos de capacidade de combinagio. E finalmente concluiram que as
estimativas de diversidade genética permitiram selecionar genitores mais
promissores.

O uso de medidas de divergéncia para a escolha de genitores tem permitido
identificar combinagGes hibridas superiores aos genitores. Contudo, o fato de
dois genitores serem divergentes nio implica em superioridade de seus hibridos,
conforme relata Ferreira (1993), em milho; e Sarawat, Staddard e Marsall
(1994), em ervilha. Por outro lado, Oliveira (1995) relata que a média de uma
populagdo segregante depende da frequéncia dos locos fixados com alelos
favoraveis e da frequéncia de locos em heterozigose. Quando os genitores
utilizados sdo adaptados, como é o caso desse estudo, a frequéncia de locos
favoraveis fixados ¢ alta.
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Os cultivares/linhagens considerados mais divergentes e, portanto,
potenciais para se obter populagSes segregantes, sdo a linhagem ESAL 693 e/ou
o Ouro Negro. Em seguida, deve-se usar os materiais do grupo 2 de acordo com
os objetivos do programa de melhoramento. Entretanto, dentro desse grupo,
alguns cruzamentos também prometem formar populagdes segregantes
divergentes, como o PF-9029975 e CI-128, H-4-7 e Pérola, e PF-9029975 e
Pérola (Tabela 3A).

Observa-se, na Tabela 4A, que o peso de 100 sementes, niumero de dias
para o florescimento e o numero de intemodios foram os caracteres que mais
contribuiram para a divergéncia, com 69% da variagdo. A produgdo de grios,
que é o carater mais importante para o feijoeiro, teve pequena contribui¢do
(2,67%), conforme ja mencionado. A explicagio para esse resultado ¢ a
homogeneidade entre os cultivares/linhagens estudados, comprovada pela falta
de variabilidade para esse cariter, demonstrada pela andlise multivariada.
Constata-se, assim, que a escolha de genitores por meio de da distincia
Mahalanobis (D?) classifica as populagdes segregantes com maior potencial de
variabilidade, com base nos caracteres agrondmicos, com énfase em alguns de
maior variagdo genética. Se o objetivo do programa de melhoramento € a
selecdo de linhagens para o conjunto de caracteres considerados, a distancia de
Mahalanobis (D?) mostra-se ttil. Porém, quando se visa somente a producdo de
grios, ela nio é eficiente, especialmente, quando se trabalha com
cultivares/linhagens aparentados, portanto poucd divergentes para esse carater,
devido a auséncia de variabilidade entre eles.

Apesar de terem sido considerados apemas os resultados meédios das
quatro épocas, foram estimadas as distdncias entre os cultivares/linhagens em
cada época (Figura 1A). Observam-se algumas inconsisténcias nos
agrupamentos, mas, no geral, existem concordincias, especialmente entre os

cultivares/linhagens mais divergentes, como indicam as correlagdes
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significativas entre as distincias estimadas nas diferentes épocas (Tabela 5A). A

razio para as inconsisténcias sdo as interagles gendtipos por €pocas € as
diferentes épocas avaliadas, observada inclusive na analise multivariada. O
efeito dessas interagdes refletiram principalmente nas contribuicdes  relativas

ao peso de 100 sementes e namero de dias de florescimento, para as estimativas

das distancias (Tabela 4A).
4 CONCLUSOES
1- As distincias de Mahalanobis (D) classificaram os cultivares/linhagens

em dois grupos. O grupo I formado por 2 cultivares/linhagens (ESAL
693 ¢ Ouro Negro) e o grupo II, formado pelos cultivares/linhagens
restantes ( Pérola, PF-9029975, CI-128, A-285 Ruda, IAC Carioca Aru3,
CI-21, Carioca MG, H-4-7, Carioca 300V e Aporé);

Os caracteres que mais contribuiram para a divergéncia, calculada com a
média das quatro épocas, foram: peso de 100 sementes, numero de
dias para florescimento, nimero de intemddios e o comprimento da
haste principal, enquanto a producdo de grios contribuiu com apenas
2,67 de variagdo, em virtude da auséncia de variabilidade para esse
carater, demonstrada na analise multivariada;

A distancia de Mahalanobis (D?) foi itil quando o objetivo é a selegdo
de linhagens a partir de varios caracteres agronomicos, porém, quando
se visa somente a produgdo de grios, ela ndo foi eficiente devido a

homogeneidade dos cultivares/linhagens em relagéo a este carater.
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ANEXO

TABELA 1A. Resumo da andlise conjunta de varidncia, estimativas da média geral e coeficiente de variag#o relativa aos dez caracteres dos
cultivares/linhagens de feijiio avaliados no inverno/97, 4guas97/98, seca/98 e inverno/98. Lavras-MG, 1997/98.
QMY
Fonte GL  pp%¥%4¥ ps¥ FLY PR¥¥  Nvp¥d NV ¥ NI vid NR¥: ¥ HPY
Bloco/Epoca 8 4,18 3,46 0,60 0,18 6,51 0,10 0,86 15,08 2,18 233,76
Epoca (E) 3 85,71**  1093,50**  4133,90** 13,53%+  49,58%# 3,40%*  29,08%* 651,15** 23,24**  16213,66**
Genitores (G) 11 10,61* 104,06%* 52,76%* 2,91** 15,92# 2,64**  17,61%* 47,58+* 9,65%*  1163,71**
GxE 33 5,29" 17,80%* 6,224+ 028"  11,64* 0,40%  3,28%¢  10,86* 4,58™ 307,23**
Erro médio (_E) 88 4,36 7,65 1,48 0,22 7,63 0,28 1,33 6,21 3,66 125,61
Meédia Geral - 0,024 22,65 49,28 2,78 2,78 4,73 9,38 17,74 9,16 72,68
CV (%) - 17,75 10,75 2,92 10,87 10,87 7,68 11,15 10,72 13,49 13,92
Y'PD: produgio em kg/ha; PS: peso médio de 100 sementes; FL: abmero de diss do florescimento; PR: porte das plantas, NVP:

médio de vagens/planta; NSV: nGmero médio do

sementes/vagem; NI: nimero médio de interndédios da haste principal; IV: inser¢Eo média da primeira vagem; NR: ntimero médio de ramos/planta e HP: comprimento médio da haste principsl;

¥ 10%; 2*significativo ao nfvel de 5% de probabilidade pelo testo do F; £°* significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste de F o
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TABELA 2A. Valores médios relativo aos dez caracteres, média geral e coeficiente de variagéio (%) dos cultivares/linhagens
de feij&o avallados no inverno/97, aguas97/98, seca/98 e inverno/98. Lavras-MG, 1997/98.

Caracteres®

(o R pp¥ PS FL PR NVP NSV NI v NR HP

Aporé 27,38a 25,15a 49,50a 3,22a 11,28a 4,64b 9,37a 18,32a 8,57a 84,95a
H-4-7 18,19a 19,97b 48,17a 3,35a 11,00a 501a 10,9a 16,18b 10,33a 75,41a
PF-8020975 25,06a 19,54b 49,67a 1,96b 10,54a 5,50a 9,68a 18,30a 8,12a 62,76b
Cl-128 2317a 26,49a 49,58a 3,08a 10,49a 4,45b 8,13b 20,40a 8,6%a 73,60a
Carioca MG 22,55a 19,00b 49,92a 2,08b 10,98a 5,24a 9,.36a 15,41b 8,42a 89,21b
cl-21 24,45a 22,12b 50,252 3,10a 13,23a 4,44b 11,18a 1550b 10,65a 76,13a
Carloca 300V 25,58a 22,04b 49,67a 3,32a 12,53a 458b 981a 18,67a 9,3%a 80,36a
Ouro Negro 26,52a 23,93a 44,17¢ 3,09a 11,4%a 487a 8,10b 16,08b 8,79a 65,24b
A-285 Rudd 2581a 20,28b 51,42a 2,28b 12,97a 5,06a 9,72a 16,57a 957a 71,12a
ESAL-693 20,00a 27,83a 46,08b 2,84a 10,85a 3,79 7.26b 20,30a 9,22a 67,26b
Pérola 25,50a 24,90a 51,00a 2,65b 10,18a 4,68b 841b 20,83a 791a 87,89a
IAC Carioca Arud 19,60a 20,56b 50,92a 2,43b 13,49a 4,36a 1056a 1635b 10,24a 78,18a
Média geral 23,67 22,65 49,28 2,78 11,99 4,73 9,38 17,74 9,16 72,68
CV(%) 17,75 10,75 292 10,87 16,99 7.68 11,15 10,72 14,499 13,92

7D, produgéio em kg/ha; s peso m'?dio de 100 sementes; ' : nimero de dias de florescimento; " : porte das planms?wp: nimero médio de vagens/planta; Y,
nimero médio de sementes/ vagem; : nimero médio de internédios da haste principal; v, Insergéio média da primeira vagem; R: niimero médio de ramos/planta
e "®: comprimento médio da haste princlpal; 4. cultivaresfiinhagens; %; 10%; As médias seguldas de mesma letra, na coluna, ndo diferem entre si, a 10% de

probabilidade, pelo teste de Scott-Knott.



‘ABELA 3A. Dissimilaridade entre os cultivares/linhagens de feijdo estimada pela distancia de
Mahalanobis (D?) em relagio aos dez caracteres avaliados no inverno/97,
4guas97/98, seca/98 e inverno/98. Lavras-MG, 1997/98.

CL 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
1 - 1943 3096 540 21,66 1099 277 30,11 1638 47,45 725 14,11
2 - 1958 2619 1322 7,54 1281 43,67 19,13 7148 41,64 1226
3 - 3914 290 1965 21,59 62,18 746 9635 4401 13,17
4 - 2958 1828 763 2944 2518 27,64 804 21,84
5 - 1208 1506 4775 521 80,14 3603 802
é - 569 4379 1095 6332 2748 7,10
7 - 3430 1055 5262 13,81 8l1
8 - 6160 2538 5199 53,79
9 - 8851 2333 489
10 - 54.69 75,12
11 - 2484
12 -

“%cultivares/linhagens ( 1- Aporé, 2- H4-7, 3- PF-9029975, 4- CI-128, 5- Carioca MG, 6- CI-21, 7- Carioca
300V, 8- Ouro Negro, 9- A-285 Rudi, 10- ESAL-693, 11- Pérola, 12- IAC Carioca Arua; i par de
cultivares/linhagens menos divergente e Z: par de cultivares/linhagens mais divergente.

TABELA 4A. Contribuigio relativa percentual dos caracteres para a divergéncia (D?), analisada com base no
critério de Singh (1981), entre 12 cultivares/linhagens de feijio avaliados no inverno/97,
4guas97/98, seca/98 e nas quatro épocas (média). Lavras-MG, 1997/98.

Caracteristicas Inverno/974  Apuas97/98-4  Seca/98'“¥ Invemo/98°<  Média*?
Produgio 1,42 6,55 3,42 4,12 2,67
Peso de 100 sementes 2,81 029" 35,66° 1,64 30,632
N2de dias de flprescimento 18,30 2694 28,30 54,90° 26,43
Porte 20,69 9,98 0,02 1,12 6,82
N® de vagem/planta 3,71 7,28 7,77 7,59 0,77
N® de sementes/vagem 8,56 3,19 7,66 5,04 6,81
N2 de internédios 15,33 19,36 10,25 13,15 11,94
Inserg3o da 1* vagem 23,64% 437 2,90 137 3,51
N® de ramos 1,23 2,34 0,44 2,41 1,39
Haste principal 431 19,70 3,58 8,66 9,03

: niimero; *: primeira; X: cariter que menos contribuiu para a divergéncia; %: cariter que mais contribuiu
para a divergéncia,

TABELA 5A Coeficiente de comrelagio entre as distincias de Mzhalanobis (D) correspondentes ao
inverno/97, agnas97/98, seca/98, iverno/98 e nas quatro épocas (média). Lavaras-MG,

1997/98.
Inverno/97X _Agnas/og Seca/98l Invemno/98% Média!
Inverno/97 - 0,52*¢ 0,60** 0,55%* 0,81**
Aguas97/98 - 0,57%* 0,55%* 0,74*+
Seca/98 - 0,43%* 0,72%*
Inverno/98 - 0,78%*

Média -
¥; significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste det.
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CAPITULO 2

ESCOLHA DE GENITORES DE FEIJAO POR MEIO DAS
ESTIMATIVAS DA CAPACIDADE DE COMBINACAO



BIBLIOTECA CENTRAL - LTLA‘

ESCOLHA DE GENITORES DE FEIJAO POR MEIO DAS
ESTIMATIVAS DA CAPACIDADE DE COMBINACAO

RESUMO

A obtengdo de cultivares geneticamente superiores € o principal objetiv«
dos programas de melhoramento, os quais tém sua eficiéncia aumentada a parti
da escolha criteriosa dos genitores. Neste contexto, o objetivo desse trabalho fo
escolher as populagGes de feijdo mais promissoras para a selegio de linhagen:
com base nas capacidades geral e especifica de combinagdio dos genitores
relativas a produgdo de grdos. Para isso, avaliaram-se as capacidades geral «
especifica de combinagdo, por meio de um dialelo completo, entre doz
cultivares/linhagens. Os genitores e as populagdes segregantes F, foran
avaliados utilizando-se o delineamento litice quadrado triplo 9x9 por meio d:
produgio de graos. Verificou-se que as populagdes segregantes diferiram quantc
a produtividade de grdos, com predominancia de efeitos nio aditivos, sendo qu
os efeitos aditivos também foram significativos. Entre as popula¢des envolvendc
os genitores com valores positivos de g;, as populagdes Aporé x CI-128
CI-128 x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro, e CI-128 x Ouro Negro exibiran
também valores positivos de s; e elevadas produgdes de grios, sendo as mai
promissoras para selecio de grdos. As maiores capacidades especificas d
combinagdo foram observadas com as populagdes H-4-7 x ESAL 693, CI-128 ;
Pérola e A-285 Ruda x IAC Carioca Arud, que devem ser as mais segregantes
As combinagdes hibridas que apresentaram alta CEC e possuem pelo menos, un
genitor com alta CGC foram: Pérola x CI-128 e Ouro Negro x Pérola. Contudo
a linhagem ESAL 693, apesar de ter apresentado o menor valor de g; (-365,58)
apresentou o maior valor para CEC e heterose, 1181,44 e 5781
respectivamente. A alta correlagdo da heterose com a CEC indica que e :
heterose podera ser usada quando a CEC ndo for significativa.

CHOICE OF BEAN PARENTS BY MEANS OF THE ESTIMATES OF
COMBINING CAPACITY
ABSTRACT
The obtaining of genetically higher cultivars is the main objective o
breeding programs, which has their efficiency increased from the judicious

choice of parents. In this approach, the purpose of this work was to choose the
most promising populations of beans for line selection on the basis of botl

66



general (GCA) and specific (SCA) combining capacity of parents, relative to
grain yield. So, the general and specific combining capacities were evaluated by
means of a complete diallel among twelve cultivars/lines. The parents and the F,
segregating populations were evaluated by utilizing the 9x9 triple square lattice
design by means of grain yield. It was found that segregating populations
differed as to grain yield , with the predominance of non-additive effects, being
that the additive effects were also significant. Among the populations involving
the parents with positive values of g; , the populations Aporé x CI-128, CI-128
x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro and CI-128 x Ouro Negro showed also
positive values of s; and high grain yields, their being the most promising for
grain selection . The highest specific combining capacities were observed in the
populations: H-4-7 x ESAL 693, CI-128 x Pérola and A-285 Rudi x IAC
Carioca Arud, which should be the most segregating . The hybrid combinations
which presented high SCA and possess at least a parent with a high GCA were :
Pérola x CI-128 and Ouro Negro x Pérola. However the line ESAL 693, instead
of having presented the poorest value of g; (- 365,58), presented the highest
value for SCA and heterosis (1181,44 and 57,81), respectively. The high
heterosis correlation with SCA denotes that heterosis will be able to be used
when SCA will not be significant .

1 INTRODUCAO

A obtencdo de cultivares geneticamente superiores é o principal objetivo
dos programas de methoramento, os quais tém sua eficiéncia aumentada a partir
da escolha criteriosa dos genitores.

Ndo obstante, no melhoramento do feijoeiro, quando se deseja obter
populagSes segregantes promissoras, algumas dificuldades sio encontradas,
sendo, uma delas, como escolher os genitores a serem utilizados nos programas
de melhoramento.

Entre as metodologias da escolha dos genitores, uma das mais utilizadas
é o cruzamento dialélico (Ramalho, Santos e Zimmermann, 1993). Dentre os
varios métodos empregados na anilise do dialelo, destaca-se o proposto por
Griffing (1956), que fornece informagdes das capacidades geral e especifica de
combinacdo. Entre as alternativas de analise sugeridas por Griffing (1956), o
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método IV, que considera o desempenho s6 dos hibridos, vem sendo um dos
mais empregados, principalmente por permitir estimar as capacidades
especificas de combinagdo exatas (Cruz e Vencovsky, 1989) e por utilizar
apenas os cruzamentos. A metodologia de Griffing (1956) tem por finalidade
analisar o delineamento genético, promovendo estimativas de parametros uteis
na selegdo de genitores para hibridagao e no entendimento dos efeitos genéticos
envolvidos na determinacdo dos caracteres. Em razdo da capacidade geral de
combinagdo depender predominantemente dos efeitos aditivos dos genes, ela
informa sobre o potencial das populagOes segregantes para a selecdo de
linhagens com alta produtividade de grios (Ramalho, Santos e Zimmermann,
1993). A mesma vem sendo o pardmetro mais utilizado para a escolha das
populagies segregantes promissoras, que devem ter médias favoraveis e alta
variabilidade genética. Ja a capacidade especifica de combinagao, por depender
predominantemente dos efeitos ndo aditivos dos genes, permite identificar as
populagdes potencialmente mais uUteis para liberar variabilidade nas gerages
segregantes (Veiga, Nunes e Santos, 1998). Os autores constataram que a soma
da capacidade geral dos genitores é altamente correlacionada com as médias da
geragdo F, e Fec,

Sendo assim, a metodologia de Griffing (1956) tem sido vantajosa, por
avaliar as capacidades geral e especifica de combinagdo do material utilizado.
bem como permitir o conhecimento do tipo de agdo génica predominante nc
controle do carater quantitativo em estudo. Neste contexto, o objetivo dc
trabalho foi o de escolher as populagbes de feijdo mais promissoras para a
selecdo de linhagens, com base nas capacidades geral e especifica de
combinagdo dos genitores, relativas a produgdo de grios, estimadas pelo dialelo,

e verificar a associa¢@o entre a capacidade especifica de combinagdo e heterose.
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2 MATERIAL E METODOS

O estudo foi conduzido no campo experimental do Departamento de
Biologia da Universidade Federal de Lavras (UFLA). Lavras é um municipio
situado na regifio sul do estado de Minas Gerais, a 910 metros de altitude,
21°45'S de latitude e 45°00'W de longitude. O solo do local dos experimentos é

classificado como latossolo vermelho escuro distrofico, fase cerrado.
2.1 Material utilizado

Algumas caracteristicas dos cultivares e linhagens que foram utilizadas
estio relacionadas na tabela 1. Eles foram intercruzados em esquema dialélico
completo (Griffing, 1956). Os cruzamentos foram realizados conforme sugerido
por Vieira (1967).

2.2 Avaliacgdo das populagdes segregantes

As avaliagdes do comportamento dos genitores e das populagdes
segregantes F, foram feitas utilizando o delineamento latice triplo 9 x 9. Cada
parcela constituiu-se de duas linhas de dois metros de comprimento, com
espacamento de 50 cm entre as linhas, sendo semeadas 15 sementes por metro
linear. Adicionalmente, foram incluidas as testemunhas CII-244, CII-348;
IAPAR-81, LH-9, Carioca, B1 e LH-11. As estimativas das capacidades geral e
especifica foram feitas com base na produtividade de grios das populagSes
segregantes.

Como adubagdo, foi empregado o equivalente a 400 kg/ha da formula
4-14-8 (N, P,0s, K;0). A adubagio nitrogenada em cobertura foi realizada aos
20 dias apds a emergéncia, utilizando 150 kg/ha de sulfato de aménio. Foram
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feitas irrigagdes por aspersio complementares e foram realizados os demais
tratos culturais comuns para a cultura.

TABELA 1. Origem, genealogia, hdbito de crescimento, cor do tegumento € peso de

100 sementes dos 12 cultivares/linhagens de feijdo. Lavras-MG, 1999.

Cultivares Origem Genealogia® Hibito de Cor do Peso de 100
crescimento tegumento sementes
em(g)

1-Aporé CNPAF (Carioca/México m Bege com 27
168)//( Carioca/Bat76) estrias marrom

2-H-4-4-7 UFLA (EMGOPA 201 m Bege com 21
Ouro/Carioca) estrias marrom

3-PF - CNPAF  Selegiono ESAL 582 I Bege com 17
9029975 (Carioca80/Rio estrias marrom

Tibagi)

4-CI-128 UFLA Selegio recorrente m Bege com 25
estrias marrom

5-Carioca - UFLA (Carioca 80/Rio i Bege com 18
MG Tibagi) estrias marrom

6-CI-21 UFLA Selego recorrente m Bege com 22
estrias marrom

7-Carioca UFLA Selegio no Carioca m Bege com 22
300V estrias marrom

8-Ouro Negro CIAT Int. de Honduras m Preto 24

(Hond. 35)

9-A-285 CIAT (Carioca/Rio Tibagj) ) Bege com 16
Rudi estrias marrom

10-ESAL 693 UFLA (Carioca TU/Linha I Bege com 19
3272) estrias marrom

11-Pérola CNPAF Selegdo no Aporé wm Bege com 23
estrias marrom

12-JAC 1AC (Comell 49-242/AB- wm Bege com 25
Canm Arud 136 estrias marrom

T

babito de crescimento determinado; 1- hibito de crescimento mdeterminado com guias curtas; INI- habito de

cmcmmnddmadocmgm&lonps;“l cruzamento simples; //: cruzamento duplo.

2.3 Anilise genética e estatistica dos dados

A produtividade de grios das populagdes segregantes foi analisada de
acordo com o seguinte modelo estatistico:

Yiw = +ti + 1+ bag+ S,
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Em que:

Yiw: € a observagdo referente ao tratamento “i” no bloco “w” dentro da
repetigdo “§7;

u: é a média geral;

ti: é o efeito fixo do tratamento “i”, sendo (i =1, ...81);

1;: € o efeito aleatorio da repetigdo “5”, sendo (j =1, ...3);

bwy): € o efeito aleatorio do bloco “w”, na repeticdo “3”, sendo (w=1, ...9);

e;w. € o efeito do erro da parcela que recebeu o tratamento “i”, no bloco “w”,
dentro da repetigio *j”, e ~N ( 0, &?).

Inicialmente realizou-se a analise de varidncia do latice utilizando o
programa MSTAT-PC (1991), para a obten¢do do quadrado médio do residuo
(QMR) e da média dos tratamentos ajustados que foram utilizados na analise
dialélica. A analise dialélica foi efetuada utilizando o método IV, proposto por
Griffing (1956). Por meio deste procedimento, foram estimados os efeitos e as
somas de quadrados de efeitos da capacidade geral de combinagio (CGC) e
capacidade especifica de combinagdo (CEC), a partir da produtividade de grios
das populagles segregantes. Considerou-se o efeito fixo de tratamentos,
conforme Cruz e Regazzi (1997), a partir do seguinte modelo:

Y-'ij=m+g,-+gi+s;j+ e-l_]

Em que:

Y_ijt valor médio dohibrido ij(i,j=1,2,..p,1<]);

m: média geral ;

g, g;: efeitos da capacidade geral de combinagio do i-ésimo e j-ésimo, genitor,
respectivamente;

si. efeito da capacidade especifica de combinagio dos cruzamentos entre os

progenitores de ordem i e j;
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e-ij : é 0 erro associado a estimativa da média dos cruzamentos.

A analise dialélica foi realizada utilizando o programa GENES (Cruz,
1997).

Como n3o foi possivel a obtengdo de quatro das 66 combinagdes
hibridas, para a estimativa dos parametros do modelo foi necessario utilizar o
método dos quadrados minimos, conforme relatam Vencovsky e Barriga (1992),
ou seja, obteve-se a solugao da equagdo normal do tipo XXp=XY,

Em que:

"X" é a matriz do modelo, no presente estudo.

=
=3
~

e
coea e 9
o0 =@
o0 of
¢ o o
Cc-e o@
. oo o
- o0 oW
o0 o
- o0 of
. oo of
. oo of
oo of

aXi=

B

Em que:
X é a transposta de X

Y é o vetor coluna das observagdes, isto é:

Ci2
Cis
Y11= .

Cu.u

B é o vetor coluna dos parametros, no caso:
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Repe

uﬂ 1=

Em virtude da matriz X ndo possuir posto coluna completo, uma solugdo

parao B ¢ obtida pelas solugdes do sistema de equagdes normais dado por: 8

=X X)°X'Y, em que (X X) ¢ alguma inversa generalizada de X'X e variam

conforme a escolha da G-inversa. Como X X é singular, ou seja, ndo tem inversa

12
unica, foi necessario utilizar a restricdo paramétrica (Znigg=¢) de Searle

i=1
(1976), onde n; é o nimero de cruzamentos envolvendo cada parental. Desse

modo, a matriz X'X aumentada passou a ser:

—
—

P —
—
P
.

62 9 11 10 11 11 11 10 11 10 9 11 10 o
9 9 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 9
11 1 11 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 11
10 0 1 10 1 1 1 1 1 1 1 1 1 10

XX=] 1 1 1 1 11 1 1 1 1 1 1 1 1 11
11 1 1 1 1 1 1 1 1

A partir de (X’X)" aumentada, foi obtida a estimativa de minimos

quadrados para o vetor B, ou seja:
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XY

=(X'X aumentada)’  x

Em que:
A: é multiplicador de Lagranje.
Para testar se o modelo foi suficiente para explicar os dados obtidos, fez-

se uso das seguintes expressdes:
SQumopeLo=p'XY -C

SQpospesvios= Y' Y -BXY
SQ'[‘OTA]_= YY-C

CYy) 2
n

O fator de correcdo C foi obtido pela expressdo: C =

Em que:

(Z Y;)*= Somatério ao quadrado das médias das combinagdes hibridas;

n= Quantidade de combinagdes obtidas.

E assim, testou-se a hipdtese de que as capacidades geral e especifica de
combinagdo foram igual a zero.

A variancia da estimativa da capacidade geral de combinagdo foi obtidz
utilizando a diagonal da matriz (X'X)" aumentada multiplicado pelo quadradc
médio do residuo (QMR) da andlise, dividida pelo numero de dados que
originou a média.

Foram estimadas as heteroses em porcentagem em, relagdo a média dos

pais, pela expressdo:
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by (%) = 2 -P-B
P:+P;
Onde:

h;: heterose média da geragdio F; do cruzamento do paii com o pai j;
F2: produgdo média de grios da geragdio F, do cruzamento do pai ; com o pai j;

I;I, P-J : produgdo média de grdos dopai i e do paij, respectivamente.
A correlacdo de posigio entre a heterose e a CEC foi obtida utilizando o
programa GENES (Cruz, 1997) para verificar a associagdo desses pardmetros.

3 RESULTADOS E DISCU SSAO

O resultado da analise de varidncia da produgdo de grios, encontra-se na
Tabela 1B. O teste de F indicou diferenga significativa a 1% de probabilidade
para os tratamentos, o que permite inferir que existem diferencas genéticas entre
as populagOes segregantes. O latice foi poﬁco eficiente devido a area
experimental ter sido pequena e consequentemente mais uniforme. J4 a precisio
experimental, medida por meio do coeficiente de variagdo, € aceitavel, pois esta
entre os valores geralmente obtidos em experimentos com o feijio para esse
carater (Ramalho, Santos, Zimmermann, 1993 e Abreu, 1997).

A decomposigdo da soma de quadrados das populagdes nas capacidades
geral (CGC) e especifica de combinagio (CEC) est apresentada na Tabela 2B.
O quadrado médio referente & capacidade geral de combinagdo foi significativo
a 5% de probabilidade, enquanto que, para a capacidade especifica de
combinagdo, ele foi significativo a 1%. Em acordo com esses resultados, o
componente genético quadratico da CEC é cerca dé quatro vezes superior ao
componente da CGC, os quais podem ser estimados a partir da Tabela 2B. A
possivel explicagdo para a superioridade da CEC reside no fato dos
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cultivares/linhagens estudados serem selecionados de ensaios anteriores, e,
portanto, adaptados. Sprague e Tatum (1942); Lonquist e Gardner (1961); Allard
(1971) e Vencovsky (1980) relatam que adotando-se esse procedimento, ocorre
uma selegio prévia para a CGC, sendo assim, a variancia genética para efeitos
aditivos ¢ reduzida, aumentando consequentemente a importancia dos efeitos
génicos ndo aditivos. Ferreira (1993), em milho, verificou diferengas
significativas somente para a (CGC), ndo se constatando diferencas
significativas para a (CEC), considerando apenas um local. Porém, considerando
trés locais, foram verificadas diferencas significativas para CEC. No entanto, o
autor relata que essas diferencas foram atribuidas ao grande niimero de graus de
liberdade associados. Ja Abreu (1997), em feijdo, observou que houve efeito
significativo tanto da CGC quanto da CEC. A autora verificou, também, que
essas duas fontes de variagdes apresentaram magnitudes semelhantes as dos
quadrados médios, indicando que essas duas estimativas contribuiram
igualmente para explicar a variagio constatada no dialelo.

Vencovsky (1987) relata que a capacidade de combinagio refere-se ao
desempenho do material em combinagdes hibridas, ou seja, ela é medida pela
diferenca entre a média dos hibridos em que participa uma determinada
populago.

Segundo Griffing (1956), a CGC esta associada aos efeitos aditivos dos
genes, e corresponde ao comportamento médio dos genitores em combinagSes
hibridas. Sendo assim, pode-se afirmar que os genitores que apresentam as mais
altas estimativas de CGC deverdo gerar populages com maiores médias.
Contudo, no processo de escolha de genitores, apenas a maior média da
populagdo ndo é suficiente para a sua escolha, uma vez que se os genitores
forem geneticamente semelhantes, a populagdo apresentard uma variabilidade
" restrita, reduzindo a chance de selegdio de linhagens superiores. A CEC, por sua

vez, esta associada aos efeitos nio aditivos dos genes, como a dominancia e as

76



interac3es epistaticas, e refere-se a0 comportamento da populagio, proveniente
de dois genitores, ndo explicado pelas CGC dos mesmos, ou seja, ela mede o
grau de complementacdo alélica. Diante do exposto, fica evidente, pelos
resultados apresentados, que a magnitude superior da CEC, em relagio 4 CGC,
indica que ha cruzamentos que devem liberar mais variabilidade do que outros.
Portanto, os resultados do dialelo, relativos & produgdo de grios, sugerem que
esse esquema de cruzamento dever ser eficiente na escolha de genitores mais
promissores entre os cultivares e linhagens avaliados. Isso porque ha
oportunidade de escolher cruzamentos promissores, isto é, aqueles com altos
valores de CEC e provenientes de genitores com as maiores magnitudes de
CGC. A disponibilidade de tais cruzamentos implica que os mesmos devem
liberar variabilidade suficiente para a selegdo e, entre as linhagens a serem
selecionadas, ha maior probabilidade que elas tenham produtividades elevadas.

Nos programas de melhoramento ja4 em andamento, como é o presente
caso do feijdo, normalmente sio intercruzadas as linhagens superiores ja
selecionadas em programas anteriores e também os melhores cultivares ja em
uso (Fehr, 1987). Entretanto, um problema dessa prética consiste no aumento do
grau de parentesco entre os materiais superiores utilizados como genitores. A
consequéncia do uso desses genitores é o fato de muitos cruzamentos entre
aqueles mais aparentados gerarem populagdes segregantes com reduzida
variabilidade.

Quando se dispde de informagdes sobre o grau de parentesco dos
zenitores, em algumas oportunidades ele tem permitido antever o nivel de
variabilidade a ser liberada nas populagdes segregantes (Murphy, Cox e
Rodgers, 1986; Baenziger e¢ Peterson, 1991). No entanto, existem também
situagdes quando o grau de parentesco nio é um bom indicador da variabilidade
Jue ocorre nas populagdes segregantes (Moll, Salhuana e Robinson, 1962;
Jliveira, 1989; Helms et al., 1997). Tal fato ocorre porque nem sempre se
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conhece suficientemente a genealogia dos genitores. Além disso, em razio da
maioria dos genitores serem cultivares ou linhagens melhorados, e portanto
selecionados, o grau de parentesco nem sempre constitui um indicador eficiente
dos seus genitores e da variabilidade a ser gerada na descendéncia dos mesmos.
Por essas razdes é que informacdes de desempenho das progénies dos genitores
sdo mais \teis para se prever os seus potenciais.

No presente estudo, onde os genitores sdo do grupo Carioca, todos sdo
representados por linhagens selecionadas e cultivares em uso pelos agricultores.
Portanto, com excegdo apenas do cultivar Ouro Negro, de sementes pretas, é
provavel que o grau de parentesco dos mesmos seja elevado. Consequentemente,
esta € a situagdo onde a escolha dos genitores ou das populagdes segregantes
mais promissoras deve assegurar maior sucesso do programa.

Embora o material utilizado seja constituido de genétipos selecionados
em ensaios anteriores e aparentados, a produgdo de grios ainda exibe
consideravel variabilidade, devida a4 predominincia de efeitos génicos ndo
aditivos, assim como de efeitos aditivos em menor proporgio (Tabela 2B).
Depreende-se, assim, que métodos de melhoramento que tiram vantagem de
ambas as varidncias e sobretudo da porgdo ndo aditiva da varidncia genética,
poderdo ser empregados para esse carater na busca de maiores ganhos. Como se
sabe, o efeito de dominancia é uma parcela importante dos efeitos ndo aditivos,
embora ele nio seja explorado quando se selecionam linhagens. No entanto, ha
evidéncias, em soja, de CEC altamente significativas, mesmo em populagdes de
geragOes avangadas, como F; e Fo, atribuidas aos efeitos epistaticos, os quais
devem ser um componente importante da producdo de grios das linhagens
(Pulcinelli, 1997).

Deve-se considerar, também, que efeitos da interagdo de gendtipos por
ambientes ndo puderam ser estimados, em virtude da pequena disponibilidade
de sementes para a avaliagio das populagdes em diferentes ambientes. Caso
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ocorra tal interagdo, ela pode alterar as estimativas dos pardmetros genéticos,
uma vez que ela é incorporada aos efeitos das capacidades combinatdrias
(Ramalho , Santos e Pereira Filho, 1988). Portanto, a avaliagdo das populagdes
em outros ambientes, onde se pratica a cultura, contribuird para aumentar a
eficiéncia de identificagfio daquelas mais promissoras.

As estimativas da capacidade geral de combinagdo (g, para cada
cultivar/linhagem genitora, encontra-se na tabela 3B. Baixa estimativa de g;
indica que o valor da capacidade geral de combinagio do cultivar/linhagem, nio
difere muito da média geral dos cruzamentos dialélicos. Por outro lado, altas
estimativas, positivas ou negativas, indicam que o genitor em questdo ¢ melhor
ou pior que os demais cultivares/linhagens incluidos no dialelo, com relagdo ao
comportamento médio dos cruzamentos (Griffing, 1956; Vencovsky, 1969).
Esses valores correspondem a frequéncia de alelos aditivos dos genitores,
favoraveis ou desfavoraveis para a producgdo de grios. Consequentemente, os
genitores com os maiores valores de g; devem gerar as populagdes segregantes
com as maiores médias, de onde se pode selecionar linhagens também com alta
produtividade de grios.

Analisando os resultados apresentados na Tabela 3B, verifica-se que os
cultivares/linhagens Aporé, PF-90975, CI-128, Ouro Negro e Pérola
apresentaram valores positivos de g;, sendo, portanto, os mais promissores para
gerar populagdes com alta média. Contudo, a linhagem ESAL 693 apresentou o
maior valor negativo de g;, sendo a diferenca, em relagio ao maior valor
positivo, igual a 5,2 vezes o desvio padrdo de g;. O baixo potencial produtivo
dessa linhagem j& era esperado, uma vez que ela é a tnica de habito de
crescimento tipo I, enquanto os demais s3o de habito II ¢ III (Tabela 1). Diante
do exposto, destaca-se, para maior produtividade, o cultivar Aporé, seguido dos
cultivares/linhagens Ouro Negro , CI-128, PF-902975 e Pérola.
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As estimativas da capacidade especifica de combinagdo (s;), referentes
as 62 populagdes, encontram-se também na Tabela 3B. Valores baixos de s;
indicam que as populagdes exibem produgdes de grios, previstas pela
capacidade geral de combina¢io de seus genitores. Contudo, valores altos
(positivos ou negativos) de s; indicam que o comportamento de um cruzamento
particular é relativamente melhor ou pior do que o esperado, com base na CGC.
Essas estimativas indicam presenca de efeitos de dominancia e/ou de epistasia
(Griffing, 1956; Pulcinelli, 1997).

Percebe-se que a parcela da produgdo de graos da populagdes H-4-7 x
ESAL 693 e PF-9029975 x Pérola, devida a s, foram de (1181,44 e -1083,75
kg/ha) respectivamente, além do esperado com base na CGC. Apesar dos baixos
valores de CGC dos genitores, na populagio segregante espera-se ampla
variabilidade, havendo chance de selecdo de linhagens com alta produtividade,
especialmente quando houver interesse de obtengdo de cultivares de habito I e
precoces. Por outro Iado, as populac3es provenientes dos genitores Aporé, PF-
90975, CI-128, Ouro Negro e Pérola apresentaram efeitos da CEC em sua
maioria negativos. Apesar de apresentarem altos valores de CGC e portanto,
altas médias, devem liberar reduzida variabilidade, ndo sendo assim as mais
adequadas para a selegdo de linhagens.

Entretanto, entre as populagdes envolvendo os genitores com valores
positivos de g;, as populagdes Aporé x CI-128, CI-128 x Pérola; PF-9029975
x Ouro Negro e CI-128 x Ouro Negro também exibiram valores positivos de s;
e elevadas produgdes de grios, sendo assim, as mais promissoras para a sele¢do
de linhagens. Merecem destaque as duas primeiras populagdes, ndo s6 pelas
maiores produtividades, mas também pelo fato dos genitores possuirem gréos
tipo carioca, facilitando signiﬁcativamem:e a obtengdio de linhagens com tipo de
grios aceitiveis pelo consumidor. Observa-se, também, que as maiores

produgdes médias foram apresentadas pelas populagSes em que pelo menos um
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dos genitores apresentam efeito positivo da CGC. Conforme relatam Cruz e
Vencovsky (1989), o hibrido mais favoravel é aquele de maior capacidade
especifica de combinagdo, no qual um dos genitores apresenta a maior
capacidade geral de combinag3o, ou seja, esse hibrido resulta do cruzamento
entre o genitor selecionado com base na CGC e aquele cuja frequéncia de alelos
favoraveis é superior a frequéncia média da populagio e que apresenta
consideravel divergéncia em relagdo ao cultivar com o qual esta sendo cruzado.

Diante do presente resultado, é importante salientar que, mesmo dentro
de um grupo de cultivares/linhagens adaptados de feijdo, existem algumas
combina¢gdes que se complementam melhor em cruzamento, como as
combmagoes H-4-7x ESAL 693, 285 Ruda x IAC Carioca Aru3, PF-9029975 x
IAC Carioca Arui, que apresentaram produgdes, capacidade especifica e
heteroses de grande magnitudes. No entanto, a capacidade geral de combinagdo
das mesmas foi negativa, com exce¢do da linhagem PF-9029975. Apesar deste
fato, vale ressaltar, pelos resultados apresentados na Tabela 3B, que existe
possibilidade de liberagdo de variabilidade nestas populagdes, principalmente
para producdo de grios, e esta deve ser explorada visando a selegdo de linhagens
superiores. Deve ser enfatizado, também, que a identificacio de tais
cruzamentos foi possivel a partir das estimativas de g; e s; fornecidas pelo
dialelo.

As estimativas da heterose (Tabela 3B) foram coerentes com as
estimativas da CEC, ou seja, combinagdes hibridas com valores altos de CEC
apresentaram valores altos de heterose, como indicada pela elevada correlagio
entre a heterose e a CEC (r= 0,71**). Tal associagdo sugere que a heterose pode
ser usada na escolha das populagGes potencialmente mais segregantes, quando a
CEC nio for significativa.

Conforme relata Falconer (1987), a heterose (h) é funcio da expressdo
h=2dY? sendo Y a diferenca das frequéncias alélicas entre os dois genitores e d
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¢ a contribuicdo dos locos em heterozigose em relagdo a contribuigdo média dos
homozigotos. Sendo assim, a heterose manifestada em um hibrido depende da
dominancia direcional e do quadrado da diferenga da frequéncia génica entre as
populagGes, em relagdo aos locos considerados (Falconer, 1981). E se os
genitores nio diferirem em frequéncia alélica e ou se ndo houver dominancia,
nio ocorrera heterose. Sendo assim, desde que ocorra dominancia na expressio
do cardater, a heterose sera tanto mais expressiva quanto maiores forem as
diferengas morfologicas e agronOmicas entre os pares de genitores. Essas
diferencas morfologicas e agrondmicas caracterizam a divergéncia genética
(Abreu, 1997). Depreende-se, assim, que o conceito de capacidade especifica de
combinacio e heterose sdo muito semelhantes.

Shamsuddin (1985) observou a existéncia de efeitos significativos da
heterose e da capacidade especifica de combinaggo, na produgdo de trigo e seus

componentes, apenas em hibridos de genitores pertencentes a diferentes grupos.

4 CONCLUSOES

1- As diferengas de produtividade de grdos das populagGes F, foram explicadas
principalmente pela capacidade especifica de combinagdo, a qual constitui-
se em um eficiente preditor da variabilidade das mesmas;

2- Entre as populades envolvendo os genitores com valores positivos de g;,
as populagdes Aporé x CI-128, CI-128 x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro
e CI-128 x Ouro Negro também exibiram valores positivos de s; e elevadas
produgdes de grios, sendo, assim, as mais promissoras para a selecdo de
linhagens;

3- A correlagio significativa entre CEC e heterose indica que ambas as
estimativas sdo uteis para prever as populagGes potencialmente mais
segregantes.
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ANEXO

TABELA 1B. Resumo da andlise de varifincia em latice triplo 9x9 da produgéio de graos (kg/ha)
dos genitores e das populagdes F,. Lavras-MG, 1998

“Fontes de variagdo GL QM (10T
2 1,79
Repeticio
Tratamento
ndo ajustado 80 8,76%*
Ajustado 80 8,57**
Bloco/Repeticdo (Aj) 24 6,44
Erro
Efetivo 136 4,37
bloco casual 160 449
Intrabloco 136 4,15
242 -
Total
Eficiéncia do latice ) - 102,81
CV (%) - 21,14
Média Geral - 3126,22

"I significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste e F.

TABELA 2B. Resumo da anilise de varidncia em blocos casualizados com a decomposicdo da
soma de quadrado de populagdes nas capacidades geral e especifica de
combinagfo, relativa a produgdo de grios (kg/ha). Lavras-MG, 1998.

Fontes de variacio GL OM (10 E(QM)*
Populagdes 61 2.84*%*

*
CGC 11 423 cﬁﬂpz)d)g
CEC 50 2,53+ 2

C.+9,

Erro 122 1,46 0':
EIETS .

significativos respectivamente, nos niveis de 5% e 1% de probabilidade pelo teste de F; %
componentes quadréticos utilizados para estimativa dos efeitos ndo aditivos em relag3o aos efeitos aditivos.
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TABELA 3B. Estimativas da heterose (%), da capacidade especifica de combinagio s; (entre parénteses), acima da diagonal e da produgéio
média de grilos (kg/ha) abaixo da diagonal ¢ da capacidade geral de combinagfio (g;) para o caréter produgio de gros. Lavras-

MG, 1997/1998.
C/L 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
1 0,11 - 21,39 25,02 9,76 - -2,85 -3,69 4,90 -7,35 26,10
(-342,02) (394,89) (887,57) (-141,98) (-345,60)  (-31,02) (-116,98) (-547,47) (242,60)
2 3299,16b 17,71 9,00 -2,61 28,79 3,50 -20,72 ~7,49 57,81 6,10 14,41
(89,81) (-81,51) (-83,60) (296,23) (220,99) (-870,56) (-120,10) (1181,44) (-102,64) (-188,04)
3 - 3289,73a 12,30 5,39 9,15 5,86 17,15 23,88 2,57 -24,44° 36,35
(-43,86) (93,70) (-266,60)  (229,29) (241,73)  (821,05) (-393,65) (-1083,75) (312,29)
4 423796a 3166,67b  3357,96a -7,14 -6,57 7,09 14,90 -0,78 -11,06 42,22 0,39
(-240,77)  (-626,99)  (338,01)  (249,22) (83,67) (-562,49) (1027,59) (-537,77)
5 4504,20a  2938,15b  3269,08b  2982,86b 1,01 -29,42 1,76 -15,86 -6,24 5,06 0,21
(-79,06)  (-544,34) (159,11) (-101,20) (-101,59) (214,25) (-204,06)
6 3448.81a 3292,13b 2882,93b  2570,79b  2892,30b 2,27 8,73 -8,26 15,79 45,52 35,62
(76,80) (-80,01)  (-234,83) (7,22) (874,90) (174,32)
7 - 3164,42b 3326,34b 3483,32a 2374,54b  2969,84b 16,60 -28,91 -7,96 -12,02 -11,21
(787,18)  (-445,63) (-34,24)  (-223,13) (-404,93)
8 3561,78a  2441,93b 3707,86a 3763,6la 3447,06a 3182,10b  3996,81a -21,36 3,88 20,68 13,06
(-532,50)  (-43,46) (503,64) (-68,71)
9 3601,81a 2917,83b  4012,63a  3323,50b 2912,20b 2752,72b 2489,43b  2771,61b - -17,61 36,93
(-420,42) (981,02)
10 322802b 3931,55a 2510,10b  2389,51b  2623,97b  2706,94b  2613,00b  2972,86b - 9,88 -
(63,76)
11 3247,11b  3097,05b 2269,57b  4429,16a 3389,40a  4024,21a  2873,69b  3969,54a  2770,91 b 2967,26b 6,73
(-306,72)
12 3831,92a 280639b 3460,35a 2658,55b 276583b 311837b 2486,63b 319 1,93b  3967,11a - 2841,11b
# 525,48" -69,41 84,23 132,48 -93,95 -119,79 -172,27 194,80 -711,15 -365,58° 83,10 -121,26
: Médias seguida pela mesma lotra na coluns ndo diferomentre si polo teste do Scott-Knott a 10% do probabilidade, < cultwemslllnhagcns (1- Aporé, 2- H4-7, 3- PF-9029975,

4- CI-128, 5- Canoca MG, 6- CI-21, 7- Carioca 300V, 8- Ouro Negro, 9- A-285 Rudé, 10- ESAL 693, 11- Pérola, 12- IAC Carioca Amﬂ). : par do ocultivares/linhagens com maior valor
do heterose e CEC;¥: par de cultiveres/ linhagons com menor valor de heterose & CEC; ¥; cultivar com malor valor de CGC e ¥; finhagom com menor de CGC o ¥: cruzamentos faltosos,
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EFICIENCIA DA ESCOLHA DE GENITORES DE FEIJAO POR MEIO
DA DISTANCIA GENETICA BASEADA EM MARCADORES RAPD

RESUMO

Na escolha de genitores de feijio para o desenvolvimento de un
programa de melhoramento, uma altemativa consiste na estimativa da distanci:
genética entre os genitores, por meio de marcador molecular. Tal procedimentc
€ mais simples e rapido, pois dispensa as avaliagdes experimentais e a obtengic
dos cruzamentos. Sendo assim, os objetivos deste trabalho foram: estimar :
distincia genética obtida por marcadores RAPD entre cultivares/linhagen:
adaptados de feijdo e verificar se a distincia genética estimada é eficiente n:
escolha de genitores promissores, por meio da correlagio com alguns pardmetro:
do dialelo e com a disténcia generalizada de Mahalanobis (D?). Neste contexto
foi estimada a distancia genética por meio de marcadores RAPD entre doz
cultivares/linhagens. As distancias genéticas foram obtidas a partir d
complemento do coeficiente de similaridade de Sorensen-Dice. O agrupamentc
destas distancias foi realizado a partir do método de Tocher e a representacic
simplificada destas distdncias foi obtida por meio de um dendrogram:
utilizando o método hierdrquico aglomerativo da média aritmética entre pare:
ndo ponderados (UPGMA). Os cultivares/linhagens foram agrupados em cinct
grupos em ambos os métodos: Grupo I) ESAL 693, Grupo II) Ouro Negro
Grupo III) IAC Carioca Arui, Grupo IV) PF-9029975 e Grupo V) CI-21, CI
128, H-4-7, Aporé, Pérola, Carioca 300V, A-285 Ruda e Carioca MG. A:
menores distancias foram obtidas entre Carioca MG e Carioca 300V, e A-28*
Ruda e Carioca MG, e as maiores, entre ESAL 693 ¢ Aporé, ESAL 693 ¢
Carioca 300V, ESAL 693 e A-285 Ruda, ESAL 693 e Carioca MG e ESAL 69:
e Pérola. Os resultados indicaram que os marcadores RAPD separaram o
cultivares/linhagens em cinco grupos e forneceram resultados similares ao:
obtidos pela distincia de Mahalanobis (D?), quanto aos pares mais divergentes
Essa associagdo sugere que qualquer dos dois procedimentos de estimativa d«
distincia sdo uteis para identificar a divergéncia quando o interesse dc
melhoramento € por varios caracteres agrondmicos. Entretanto, eles ndo foran
eficientes quando o interesse foi apenas a produtividade de grios, como indicad:
pela falta de correlagdo com a capacidade especifica de combinagdo, em virtude
dos cultivares/linhagens terem exibido pequena variabilidade para este carater.
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EFFICIENCY OF THE CHOICE OF PARENTS OF BEANS BY MEANS
OF THE GENETIC DISTANCE BASED ON RAPD MARKERS

ABSTRACT

In the choice of beans parents for the development of a breeding
program, an alternative consists in estimating the genetic distance among the
parents by means of a molecular marker. Such a procedure is simpler and faster,
for its dismiss the evaluations and the obtaining of crosses. So, the purposes of
this work were: to estimate the genetic distance obtained by RAPD markers
among adapted cultivars/lines of beans and verify whether the genetic distance
estimated is efficient in the choice of promising parents by means of the
correlation with some parameters of the diallel and with Mahalanobis’
generalized distance (D). In this approach, the genetic distance was estimated
by means of RAPD markers among twelve cultivars/lines. Genetic distances
were obtained from the complement of Sorensen-dice’s similarity coefficient.
The grouping of these distances was accomplished by Tocher’s method and
representation simplification of these distances was accomplished from a
dendrogram obtained and also by the unweighted pair grouping means
arithmetic hierarchical method (UPGMA). The cultivars/lines were grouped in
five groups in both methods: Group I) ESAL 693, Group IT) Ouro Negro, Group
IT) IAC Carioca Arui Group IV) PF-9029975 and Group V) CI-21, CI-128,
H-4-7, Aporé, Pérola, Carioca 300V, A-285 Rudi and Carioca MG. The least
distances were obtained between Carioca MG and Carioca 300V and A-285
Ruda and Carioca MG and greatest between ESAL 693 and Aporé and ESAL
693 and Carioca 300V and ESAL 693 and A-285 Ruda and ESAL 693 and
Carioca MG and ESAL 693 and Pérola. The results point to that RAPD markers
separated the cultivars/lines into five groups and fumished results similar to
those obtained by Malanobis distance as for the most divergent pairs. That
association suggests that either of the procedures of distance estimate are useful
to identify the divergence when the interest of breeding is for several agronomic
characters. However , they were no efficient when the interest was only grain
yield, as pointed out by the lack of correlation with specific combining
capacity, due to the cultivars/lines having shown poor variability for that
character.
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1 INTRODUCAO

Na escolha de genitores de feijdio para o desenvolvimento de un
programa de melhoramento, pode-se utilizar o desempenho dos genitores per se
avaliados experimentalmente, e também o desempenho das progénie
provenientes do intercruzamento dos mesmos, como no esquema dialélico.

Uma altemativa consiste na estimativa da divergéncia genética entre o
genitores, por meio de marcador molecular. Tal procedimento é mais simples «
rapido, pois dispensa as avaliagdes experimentais e a obtengdo dos cruzamentos.

A estimativa da divergéncia genética, utilizando marcadore
moleculares, pode ser obtida a partir de uma grande quantidade de informagde
sobre a diversidade genética dos genétipos disponiveis para o melhorista. En
geral, esses dados s3o obtidos na forma de uma matriz composta por cert
numero de gendtipos que podem ser cultivares ou linhagens, genotipados po
algumas dezenas ou centenas de marcadores. Dentre os marcadores, atualment
os mais utilizados sdo os de DNA. Entre eles, O RAPD ("Random Amplifie
Polymorphic DNA") (Williams et al., 1990) é o mais simples, permit
identificar ampla variabilidade genética e por isso vem sendo um dos mai
usados (Ferreira e Grattapaglia, 1996).

Um aspecto importante ¢ a necessidade de se verificar se a distanci
estimada por meio dos marcadores ¢ eficiente na escolha das populagde
segregantes mais promissoras. Na literatura, ha resultados que indicam que o
marcadores ndo s3o ineficientes e, sob esse aspecto, destacam-se os trabalhos d
Duarte (1998), em feijdo, que estimou a divergéncia genética por meio d
marcadores RAPD; Helms et al. (1997), em soja, que estudaram a varianci:
genética, coeficiente de parentesco e distdncia genética utilizand
microssatélites e RAPD e Cema et al. (1997), também em soja, que estimaram :
distancia genética utilizando AFLP. Entretanto, outros trabalhos mostram qu
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os marcadores s3o eficientes na escolha de genitores (Burr et al., 1983; Kiang e
Gorman, 1983, Chowdari et al., 1998). No caso do trabalho de Duarte (1998),
com o feijoeiro, foram utilizados cultivares nio adaptados, e a divergéncia
genética ndo foi uma boa medida para a escolha de genitores quando o objetivo
foi a obtencdo de populagdes segregantes para a produtividade de grios, devido
a ineficiéncia dos marcadores na predigio da CEC e heterose manifestada nos
cruzamentos. Porém, ndo se dispGe de informagdes, no feijoeiro, da utilidade
da distancia genética estimada por meio de RAPD, para fins de escolha de
genitores, quando esses s3o cultivares ou linhagens ja adaptados. A correlagio
da distincia genética com outras estimativas paramétricas, utilizadas na escolha
de genitores, especialmente aquelas fomecidos pelo dialelo, fornece uma
indicacdo da utilidade da mesma. Nesse contexto, os objetivos deste trabalho
foram: 1) Estimar a distincia genética obtida por marcadores RAPD, entre
cultivares/linhagens adaptados de feijdo; 2) Verificar se a distincia genética
estimada ¢ eficiente na escolha de genitores promissores para cruzamentos por
meio da correlagdo com algumas estimativas paramétricas do dialelo e com a
distincia generalizada de Mahalanobis (D?).

2 MATERIAL E METODOS

O estudo foi realizado no laboratério de genética molecular do
Departamento de Biologia da Universidade Federal de Lavras (UFLA), em
Lavras-MG.

Foi estimada a divergéncia genética entre os doze cultivares/linhagens
(Tabela 1), por meio de marcadores RAPD. Os procedimentos para extragio do
DNA e reagdo de RAPD foram feitos de forma semelhante ao procedimento
usado por Nienhuis et al. (1995), com algumas modificagdes.



2.1 Extra¢do de DNA

Foram usados cerca de dois gramas de folhas jovens, coletadas de cad:
cultivar/linhagem, que foram trituradas em 10ml de tampio de extragdo a 65°(
em um almofariz. O tamp3o de extra¢do constituiu-se de 2% de CTAB, 100mM
de Tris (pH=8.0), 20 mM de EDTA (pH= 8.0), 1.4 M de NaCl e 1% PVI
(polivinilpirrolidone). O material triturado foi colocado em tubos di
centrifuga, juntamente com 20 ul de B-mercaptoetanol, e incubados por 30 a 6!
minutos, em banho-maria, a 65°C. Foi realizada a primeira extragdo dos acido:
nucléicos com cloroférmio: alcool isoamil (24:1). Durante essa extracdo, a:
fases organica e aquosa foram separadas por centrifuga¢io e coletado «
sobrenadante.

Em seguida, os acidos nucleicos foram precipitados pela adi¢do de 3!
ml da mistura etanol 95% e acetado de aménio 7,5 M (6:1) e a soluga
mantida a -20 °C, por uma noite. Apés a precipitagio, os acidos nucléicos foran
transferidos para tubos de microcentrifuga tipo "Eppendorf”, centrifugados
colocados para secar e rehidratados em tampdo TE (ImM TRIS e 0.1 mM
EDTA).

Foi realizada uma segunda extragdo com cloroférmio-alcool isoami
(24:1), e o sobrenadante foi precipitado pela adi¢do de pelo menos trés volume:
de uma mistura de acetato de sédio 3M: etanol 95% (1:20). Os acidos nucleico
foram rehidratados em tamp3o TE e quantificados usando-se o fluorimetr
Hoeffer Scientific TKO 100.

2.2 Amplificacio do DNA e eletroforese

A reagdo de RAPD foi preparada em volume de 10 pl, com a seguint
composi¢do: 20ng de DNA genémico, 100 pM de cada um do
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desoxirribonuclectideos (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 0,4 uM de um
oligonucleotideo  iniciador, 0,6 unidades da enzima Taq DNA polimerase,
50 mM de tris pH 8,3, 20 mM de KCI, 2mM de MgCl,, 5pug.ul” de BSA, 0,25%
de Ficol 400, 10mM de tartrazine e &gua pura estéril totalizando 10 pl.

As reagOes foram realizadas em tubos capilares de vidro, em um
termociclador refrigerado a ar (Idaho Technology), programado para 40 ciclos,
seguindo as seguintes condi¢des: nos dois primeiros ciclos, foram utilizados 60
segundos para desnaturagdo a 91°C, 7 segundos para anelamento do iniciador a
42°C, e 70 segundos para elongacdo a 72°C. Os 38 ciclos subsequentes diferiam
dos dois primeiros, apenas em relagio ao tempo de desnaturagio, que foi
reduzido para 1 segundo. Posteriormente, uma etapa de 4 minutos, a 72°C, foi
programada para elongagio final.

Apés a amplificagdo, os produtos da reagdo foram separados por
eletroforese, em gel de agarose, a 1%, em tampio TBE (0,045 M TRIS-Borato e
0,001 M EDTA), a 55 V, por 5 horas. Os fragmentos de DNA amplificados
foram corados com brometo de etidio a uma concentragio de 0,5 pg/ml,
visualizados em transiluminador de luz ultravioleta Fotodyne e fotografados
com filme instataneo Polaréide 667.

Foram utilizados 85 iniciadores decanucleotideos, adquiridos junto a
"Operon Technologies" (California, EUA), pré-selecionados pela resolugio das
bandas e por apresentarem polimorfismo. Bandas polimérificas foram
classificadas como intensas, médias ou fracas, baseando-se na resolugio e grau
de amplificagdo por meio de avaliagio visual. Contudo, apenas as bandas

classificadas como intensas ou médias foram incluidas na analise.
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TABELA 1. Origem, genealogia, habito de crescimento, cor do tegumento € peso de
100 sementes dos 12 cultivares/linhagens utilizados para extracio de
DNA. Lavras-MG, 1999.

Cultivares/ Origem Genealogia® Habito de¥ Cor do Peso de 100
Linhagens crescimento tegumento sementes
em (g)
1-Aporé CNPAF (Cartoca/México m Bege com 27
168)// (Carioca/Bat76) estrias
marrom
2-H4-7 UFLA (EMGOPA 201 m Bege com 21
QOuro/Carioca) estrias
marrom
3-PF - CNPAF  Selegiono ESAL 582 n Bege com 17
9029975 (Carioca80/Rio estrias
Tibagi) marrom
4-CI-128 UFLA Selegio recorrente m Bege com 25
estrias
marrom
5-Carioca - UFLA (Carioca 80/Rio 1 Bege com 18
MG Tibagi) estrias
marrom
6CI-21 UFLA Selegdo recorrente m Bege com 22
estrias
marrom
7-Carioca UFLA Selegdo no Carioca m Bege com 22
300V estrias
marrom
8-Ouro Negro CIAT Int. de Honduras I Preto 24
(Hond. 35)
9-A-285 CIAT Carioca/Rio Tibagi I Bege com 16
Ruda estrias
marrom
10-ESAL 693 UFLA (Carioca TU/ I Bege com 19
Linha 3272) estrias
marrom
11-Pérola CNPAF Selegdono Aporé wm Bege com 23
estrias
marrom .
12-1AC IAC (Comell 49-242/ m Bege com 25
Carioca Arud AB-136) estrias
marrom

Y1 hibito de crescimento determinado; E-hibi!o de croscimento indeterminsdo com guias oums;ﬁ-iibito de
crescimento indeterminado com guias longas; Z: /: cruzamento simples, //: cruzamento duplo.

2.3 Anailise de similaridade genética

A partir de uma matriz de zeros e uns, elaborada a partir da codificagac
da presenca (1) e auséncia (0) de 137 bandas polimorficas, a estimativa de
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similaridade genética (sg;) entre cada par de cultivares/linhagens (;;) foi efetuada

pelo coeficiente de Sorensen-Dice, por meio da seguinte expressdo:

2a

s T e—————
S 2a+b+c

As variaveis da expressdo foram obtidas conforme demonstrado na
Tabela 2.

TABELA 2. Presenga (1) e/ou auséncia (0) de bandas em cada par (ij) de

cultivar/linhagem.
Cultivar/linhagem j Cultivar/linhagem i
1 0
a=11 b=10
0 c=01 d=00

As similaridades foram transformadas em medidas de distancias
genéticas, pela seguinte expressio: dg;= 1-sg;. Tal transformagio deve ser
realizada desde que todas sg; sejam positivas, conforme relatam Jonhson e
Wichern (1988).

As analises de similaridade genética foram realizadas no programa
NTSYS-PC 2.0 (Rohlf, 1992).

Os erros associados a cada distincia foram estimados segundo Skroch,
Tivang e Nienhuis (1992), pelas expressdes:

V=nd(1-d)/(n-1)
Erro padrio estimado=(V/n)">
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Em que:

V: Variancia da distincia genética entre cada par de cultivares/linhagens;

d: distancia genética entre cada par de cultivares/linhagens;

n: nimero total de bandas polimérficas utilizadas na estimativa da distanciz
genética.

O teste de t foi realizado para testar a significincia das estimativas das
distancias.

Foi feita analise de agrupamento pelo método de otimizagio de Tocher,
conforme citagdo de Rao (1952). Este método parte do principio de que, a partis
da matriz de dissimilaridade, ¢ identificado o par de individuos mais préximo,
formando o grupo inicial. Em seguida, é avaliada a possibilidade de inclusdo de
novos individuos no grupo, adotando-se o critério de que a distincia médiz
intragrupo é sempre inferior a qualquer distéincia intergrupo. A inclusio de um
novo individuo sempre acarreta um acréscimo na distdncia média intragrupo.
Assim, a decisdo de inclui-lo depende desse acréscimo nido superar um
determinado limite estabelecido (o). Em geral, esse limite é tomado como sendc
o valor maximo de distincia, no conjunto das menores distincias de cadz
individuo (Cruz, 1987). Para essa finalidade utilizou-se o programa GENES
(Cruz, 1997). E por ultimo foi feita a representagdo simplificada das distancias
por meio de um dendrograma obtido pelo método herarquico aglomerativo da
média aritmética entre pares ndo ponderados (UPGMA), utilizando o programa
NTSYS-PC 2.0 (Rohlf, 1992).

Foram estimadas correlagGes de posi¢do entre as distincias estimadas
pelo RAPD com alguns parametros do dialelo e também com a distincia de
Mahalanobis (D?) para verificar a concordincia dessas técnicas. Tal
procedimento foi utilizado para se avaliar a eficiéncia dos marcadores

moleculares na predigdo da capacidade especifica de combinagio (CEC) e
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heterose, estimaddas a partir do intercruzamento dos cultivares/linhagens no
esquema dialélico (Capitulo 2). Foi também estimada a correlagio entre as
distincias de RAPD e de Mahalanobis (Capitulo 1). Para esta finalidade, foi
utilizado o programa GENES (Cruz, 1997).

3 RESULTADOS E DISCUSSAO
3.1 Reac¢io RAPD

Para o estudo da divergéncia genética, utilizando o RAPD, foram
empregados 85 iniciadores, os quais geraram, pelo menos, uma banda
polimérfica entre os cultivares/linhagens (Tabela 1C). Estes 85 iniciadores
geraram 528 produtos de amplificagdo (bandas), com uma média de 6,21 bandas
por iniciador. Destas, 137 foram polimérficas (média de 1,61 bandas por
iniciador). O nimero de bandas polimérficas, neste estudo, na maioria das vezes
variou de uma a duas por iniciador. No entanto, os iniciadores OP-B10,
OP-AC19, OP-N09 e OP-R12 apresentaram trés bandas polimérficas e os
OP-Q16, OP-Y13 e OP-YO05 apresentaram quatro, cinco, e seis bandas
polimérficas, respectivamente (Tabela 1C). O baixo grau de polimorfismo
gerado ja era esperado devido a homogeneidade dos materiais, que deve ter
aumentado porque os cultivares/linhagens pertencem ao grupo caricca, com
excegdo do cultivar Ouro Negro, que possui sementes pretas. Assim, a maioria
tem grande chance de ser aparentada, apesar de terem sido utilizadas
linhagens/cultivares de diferentes origens (Tabela 1). Um exemplo do padrio de
bandas é apresentado na Figura 1B.

Apesar  do polimorfismo obtido ter sido menor do que em alguns
trabalhos com feijdo, utilizando cultivares divergentes (Vanconcelos et al.,
1996; Duarte, 1998), vale ressaltar que o RAPD foi eficiente também para
identificar variabilidade neste grupo de cultivares/linhagens, 4 semelhanga de
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um estudo realizado em soja (Abdelnoor, Barros e Moreira, 1995). Entretanto, «
presente resultado so foi possivel mediante o uso de um numero maior d
iniciadores (Tabela 1C), que produziu polimorfismo entre os doz
cultivares/linhagens em relagio ao empregado na maioria de outros estudo:
(Vasconéelos et al, 1996; Duarte, 1998). Além disso, esse nimero ds
iniciadores representa cerca de 10% do total utilizado previamente na selegic
que consistiu de aproximadamente de um total de 900 iniciadores. A proporgic
de iniciadores que identificou polimorfismo, aliada ao reduzido mimero médic
de bandas polimérficas por iniciadores, sugerem, mais uma vez, o maior grau de
parentesco entre os cultivares/linhagens utilizados.

3.2 Avalia¢do da divergéncia genética

As 137 bandas polimdrficas utilizadas no estudo, podem sei
consideradas suficientes para a avaliagio, conforme Johns et al. (1997), enr
estudo com 69 cultivares de feijdo do Chile, que verificaram por reamostragem,
que 50 bandas produziram o mesmo agrupamento obtido com 106 bandas
Nienhuis et al. (1995), trabalhando também com reamostragem de bandas
RAPD, verificaram para nimero acima de 100, que praticamente nio h:
melhoria da eficiéncia no estudo da disténcia genética.

A partir das 137 bandas RAPD obtidas, foi estimada uma matriz de
distancias genéticas, a partir do complemento do coeficiente de similaridade  de
Sorensen-Dice, relacionando todos os pares de  cultivares/linhagens
(Tabela 2C). A distincia genética média das 66 estimativas obtidas foi de 0,27
+ 0,07 com uma amplitude de 0,07 ¢ 0,61. As menores distdncias foram obtidas
entre os dois pares mais proximos: Carioca MG e Carioca 300V, e A-285 Rud:
e Carioca MG e a maior entre os dois pares mais Mes: ESAL 693 e o Aporé
e ESAL 693 e Carioca 300V. Vale ressaltar que as menores distincias estic
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associadas aos genitores geneticamente mais semelhantes e as maiores aos mais
divergentes. Os erros associados a cada par de cultivares/linhagens permitiram
verificar para todas as distincias estimadas que elas diferem de zero pelo teste
de t (t=1,96). Este resultado indica que existe diferenca entre as distincias dos
cultivares/linhagens, as quais sdo indicativas da maior ou menor divergéncia
entre eles. Em termos de escolha de genitores para programa de melhoramento,
deve-se buscar genitores divergentes, portanto, os que apresentam distancias
maiores. Neste caso, destacam-se a linhagem ESAL 693 e Aporé, ESAL 693 e
Carioca 300V, ESAL 693 e A-285 Ruda, , ESAL 693 e Carioca MG, e ESAL
693 e Pérola. Nota-se que a linhagem ESAL 693 apresentou divergéncia
superior aos demais cultivares/linhagens.

O agrupamento dos cultivares/linhagens pelo método de Tocher,
permitiu visualizar com mais facilidade o relacionamento dos mesmos. Para
obtencdo dos grupos pelo método de Tocher, em vez de se utilizar a maior
distancia entre os minimos, no caso 0,48 comrespondente a distincia entre o
ESAL 693 e o Ouro Negro (Cruz e Regazzi, 1997), adotou-se a distancia de
0,20, que ¢ diferente de zero pelo teste de t. De acordo com esse critério, foram
formados cinco grupos. O primeiro esta representado pela linhagem ESAL 693,
o grupo II) Ouro Negro, o grupo III) IAC Carioca Arui, o grupo IV) PF-
9029975 e o grupo V) CI-21, CI-128, Aporé, Pérola, Carioca 300V, A-285 Ruda
e Carioca MG. Posteriormente, também foi realizado o agrupamento utilizando
o método hierdrquico aglomerativo da média aritmética entre pares ndo
ponderados (UPGMA) e obtido o dendrograma representado na Figura 2B.
Com esse procedimento, houve também a formagdo de cinco grupos distintos na
mesma sequéncia relatada para o método de Tocher.

De acordo com o critério adotado para a separagio dos grupos, as
populagdes esperadas com maior variabilidade genética sdo aquelas provenientes

de cruzamentos em que um dos genitores seja 0 ESAL 693, que foi, também a
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linhagem de maior divergéncia fenotipica, relatada no Capitulo 1. Quando en
cruzamento com a linhagem H-4-7, a linhagem ESAL 693 apresentou o maio;
valor para a CEC e heterose para a produg3o de grios, de acordo com o Capitulc
2. Isto indica que mesmo dentro de um grupo de cultivares/linhagens adaptados
de feijdo, existem algumas combinagdes que se complementam melhor em
Cruzamentos como a apresentada anteriormente. Entretanto, para ¢
melhoramento, o ideal € selecionar cultivares/linhagens com alto desempenhc
per se e alto potencial heterctico e descartar os cultivares/linhagens de baixc
desempenho per se e baixo potencial heterético. Se o potencial heterético dc
cultivar for o principal determinante do efeito da CGC, a escolha do mesmc
para programas de melhoramento, principalmente no caso de autdgamas, serd
inadequada, pois sabe-se que a heterose ndo traduz em superioridade de
frequéncias alélicas, mas apenas sua divergéncia. Assim, se o cultivar
selecionado apresentar baixa frequéncia de alelos favoraveis, sob o propésito
do melhoramento, isto é indesejavel e acarmretard na obtengdo de populagdes
segregantes com reduzida variabilidade a ser liberada, traduzindo em poucos
ganhos com a selegdo (Cruz e Vencovsky, 1989). A divergéncia da linhagem
ESAL 693 era esperada, porque essa linhagem ¢ a tmica de habito de
crescimento I, proveniente do cruzamento [Carioca x TU] x L-3272]
(Nunes, 1997). O Carioca x TU é, na verdade, um cruzamento de cuja populagio
segregante foi selecionada uma linhagem com habito de crescimento I |,
sementes de tamanho médio e portadora do alelo Co.5 de resisténcia a
Colletotricum lindermuthianum. O TU é uma linhagem mexicana e fonte do
alelo de resisténcia Co.5, enquanto a L-3272 ¢ uma linhagem mutante do
cultivar Miliondrio. Portanto, ¢ de se esperar que a linhagem ESAL-693 possua a
menor proporgio de alelos do cultivar Carioca, em comparagdo com os demais
cultivares/linhagens avaliados, apesar de apresentar o tipo de grio semelhante ao

Carioca. Observa-se que a sua divergéncia em relagio aos demais
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cultivares/linhagens com gréos tipo carioca ¢ maior do que a divergéncia do
cultivar OQuro Negro, o qual nio possui nenhum parentesco com o Carioca.
Entretanto, o Ouro Negro possui um elevado potencial produtivo e habito de
crescimento II, portanto, diferente em varios caracteres agrondmicos em relagdo
ao ESAL 693, quando comparado com os demais.

A divergéncia do Ouro Negro era esperada em fungdo de sua origem
(Tabela 1) e também porque os demais cultivares/linhagens possuem algum
parentesco com o cultivar Carioca. Espera-se, assim, que as populagdes
segregantes, provenientes de cruzamentos em que participa o Ouro Negro,
devam possuir ampla variabilidade. Entretanto, o fato do Ouro Negro possuir
sementes pretas contribui para maior dificuldade na selegio de linhagens com
tipo de grios semelhantes ao carioca, que ¢ de methor aceitagio comercial. Esse
cultivar também apresentou divergéncia fenotipica, como demonstrado no
Capitulo 1. Quando em cruzamento com as linhagens Pérola e CI-128, o Ouro
Negro apresentou valores positivos de capacidade éspecifica de combinagio e
elevadas produgdes de grios, sendo, portanto, essas populagdes promissoras para
a sele¢do de linhagens k(Capitulo 2).

Em ordem decrescente de divergéncia, as populagdes provenientes do
cultivar IAC Carioca Arui sio esperadas como potenciais de ampla
variabilidade. Essa indicacdo é itil quando o objetivo é a obtengdo de linhagens
com habito de crescimento II ou III , com alto potencial produtivo e grios tipo
carioca. A divergéncia do IAC Carioca Arui é explicada pelo fato do cuitivar
ter entre seus genitores o cultivar Comell 49242, que possui sementes pretas e
habito de crescimento III e a linhagem ABI136, que, além de ndo ser adaptada
em nossas condigdes, possui habito de crescimento IV e grios vermelhos.
Portanto, ambas sdo diferentes do cultivar Carioca em varios caracteres
agronémicos. Com relagdo as distincias entre os pares de cultivares/linhagens

considerando as dez caracteristicas agrondmicas avaliadas (Capitulo 1), o
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cultivar IAC Carioca Arui e a linhagem A-285 Ruda mostraram-se pouc
divergentes. E esse m&snio cultivar, quando cruzado com as linhagens A-28
Ruda e PF-9029975, apresentou produgdes, capacidade especifica ¢
combinagio e heteroses de grandes magnitudes, no entanto, a capacidade ger.
de combinagdo foi negativa para a linhagem A-285 Ruda (Capitulo 2).

A linhagem PF-9029975 também mostra ser promissora para ger:
populagdes com variabilidade genética, quando cruzada com o restante dc
cultivares/linhagens menos divergentes, representados na Figura 2B. A primeir
.vista, esse resultado é inesperado, uma vez que o PF-9029975 e o cultivz
Carioca MG sdo provenientes do cruzamento do Carioca 80 x Rio Tibagi, send
ambas linhagens selecionadas de familias irmds. Entretanto, a populagd
Carioca 80 x Rio Tibagi possui ampla variabilidade e, consequentemente,
"possivel a sele¢do de linhagens divergentes. Assim, as populagdes segregante
provenientes do PF-9029975 também sio promissoras para a selegio d
linhagens com grdos tipo carioca, habito de crescimento II ou III e elevad
potencial produtivo. Essa linhagem e o cultivar Carioca MG apresentaram .
menor distancia relativa a divergéncia avaliada a partir das caracteristicas morfo
agronbmicas, no entanto, essa linhagem e o ESAL 693 apresentaram a maio
distincia (Capitulo 1). A linhagem PF-9029975, além de apresentar valo
positivo de capacidade geral de combinagio, quando cruzada com o Our
Negro, exibiu valor positivo de capacidade especifica de combinagdo e elevad:
produgio de grios, sendo promissora para a sele¢io de linhagens (Capitulo 2).

Excetuando-se o ESAL 693, os conjuntos de populagdes esperados con
maior variabilidade genética, em ordem decrescente, sio as provenientes do.
seguintes  cultivares/linhagens comuns: Ouro Negro, IAC Carioca Aruj,
PF-9029975 e os demais que ocorreram em um tinico grupo.

Os oito cultivares/linhagens restantes ocorreram em um tmico grupc

(Figura 2B) e as populag3es provenientes de intercruzamentos biparentais entr
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eles devem gerar menor variabilidade. No entanto, nota-se uma tendéncia de
separacdo dos grupos em dois sub-grupos, sendo um deles constituido pelas
linhagens H-4-7, CI-128 .ew.CI-21. O outro é formado pelo Carioca MG,
A-285 Ruda, Carioca 300V, Pérola e Aporé. Embora todos sejam portadores de
sementes tipo carioca, dentro do primeiro sub-grupo, as linhagens CI-128 e
CI-21 foram selecionadas em uma populagio segregante, proveniente de um
programa de selegdo recorrente, formado por mais de uma dezena de genitores.
O H-4-7 ¢ descendente do cruzamento EMGOPA 201 Ouro x Carioca. Ja dentro
do segundo sub-grupo, os cultivares /linhagens sio provenientes de cruzamentos
com 50% ou mais de alelos do cultivar Carioca ou sdo linhagens selecionadas
dentro do préprio Carioca, como é o caso do Carioca 300V. Assim, é
compreensivel essa divergéncia. Os cultivares/linhagens Aporé e Carioca
300V, PF-9029975 e Carioca MG, IAC Carioca Arui e A-285 Ruda, e Carioca
MG e A-285 Ruda foram os pares mais proximos de acordo com as distincias
estimadas a partir de dez caracteristicas morfo-agrondmicas para a obtengio da
divergéncia fenotipica, relatadas no capitulo 1. J4 os cultivares/linhagens Aporé,
PF-9029975, CI-128, Ouro Negro e Pérola apresentaram valores positivos de
capacidade geral, sendo, portanto, os mais promissores para gerar populagdes
com alta média. Entre os genitores com valores positivos de capacidade geral de
combinagdo, as populagdes Aporé x CI-128 e CI-128 x Pérola também exibiram
valores positivos de capacidade especifica de combinagdo e elevadas produgio
de grios, sendo, assim, as mais promissoras para a selegio de linhagens
(Capitulo 2).

Deve ser também salientado que a distincia genética, estimada por
meio do RAPD, baseia-se em um conjunto de fragmentos aleatorios de DNA, as
137 bandas polimérficas relacionadas na Tabela 1C, que constituem-se uma
amostra do genoma do feijdo. Consequentemente, os fragmentos amostrados nfio

se referem somente aos caracteres agrondmicos e, por essa razio, podem ocorrer
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algumas discrepancias das distdncias estimadas por meio do RAPD em relagi
aos resultados esperados com base nos fendtipos dos diferente
cultivares/linhagens. Por exemplo, de acordo cqm os resultados da Figura 2B, «
cultivar Carioca 300V, embora ndo seja divergente em relagio ao
cultivares/linhagens do grupo V com base nos marcadores, difere principalment
em relagdo ao habito de crescimento e tipo de grdo. Por outro lado, o cultiva
Pérola ¢ uma linha selecionada dentro do cultivar Aporé, o qual é também um:
sele¢do dentro da populagdo segregante (Tabela 1), portanto, esperados muit
semethantes, tendendo a ser mais divergentes, segundo o RAPD.

3.3 Correlagio entre as distincias de Mahalanobis (D?), marcadores RAPI
e parametros do dialelo.

Foram estimados os coeficientes de correlagdo de posigio, considerandc
as distancias entre os doze cultivares/linhagens, avaliados por meio do RAPD ¢
também a partir da avaliagdo de dez caracteres agrondmicos na média de quatr
épocas. Estimaram-se também as correlagdes envolvendo as capacidades geral «
especifica de combinacdo a partir da produgio de grios das populagdes F,
provenientes do intercruzamento dos cultivares/linhagens no esquema dialélico
Em razio das populagdes F, terem sido avaliadas somente no inverno de 1998
para evitar interagdo de genétipos por época, foi estimada também a distancia de
Mahalanobis (D?) para esta época.

Constata-se que as distincias estimadas por meio de caractere:
agronomicos e de marcadores RAPD foram altamente correlacionadas (Tabel:
3C). Isso sugere que os marcadores s3o também fiteis para prever as populagdes
mais segregantes quando o interesse € por varios caracteres agrondmicos.

No entanto, ndo foram observadas correlagdes entre as distincias de
Mahalanobis (D?) e os pardmetros do dialelo relativo & produgdio de grios e, enr
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particular, a capacidade especifica de combinagiio, que é indicadora do nivel de
variabilidade das populagSes (Tabela 3C). Esse fato indica que as distancias de
Mahalanobis (D?) e de RAPD nio sdo tteis quando o interesse é a escolha de
genitores visando identificar populagdes segregantes, somente com base na
produgdo de grios, em virtude da falta de variabilidade entre os
cultivares/linhagens demonstrada pela analise multivariada relatada no Capitulo
1. Esse resultado ocorreu devido aos cultivares/linhagens estudados terem sido
selecionados em ensaios anteriores e, portanto, adaptados, como pode ser
verificado pelo baixo polimorfismo obtido pelos marcadores RAPD e também
pelo resultado da analise dialélica (Capitulo 2), que resultou em significincia
superior da capacidade especifica de combinagio em relagdo capacidade geral de
combinagdo. Sprague e Tatum (1942); Lonquist e Gardner (1961); Allard (1971)
e Vencovsky (1980) relatam que esse procedimento resulta em uma selegdo
prévia para a capacidade geral de combinago, na qual a varidncia para os efeitos
aditivos ¢ reduzida e consequentemente aumenta a importincia dos efeitos ndo
aditivos. Esses resultados confirmam as observagdes de Abreun (1997) e Duarte
(1998) em feijdo, mesmo trabalhando com cultivares ndo adaptados. No entanto,
discorda dos resultados de Arunachalam, et al. (1984), em amendoim;
Shamsuddin (1985), em trigo de invemo; Gupta, Sekhon e Satija (1991), em
mostarda; Dias e Kageyama (1997), em cacau e Miranda (1998), em soja,
relativos a correlagdo entre CEC e distancia de Mahalanobis (D?).

Shamsuddin (1985) relata que a correlagdo entre a divergéncia genética
dos genitores e heterose para producdo de grios nos hibridos foi positiva e
significativa, sendo estimada em 0,45, e a correlagiio entre divergéncia e os
efeitos da capacidade especifica de combinagdo para a produgio de grios nos
hibridos também foi positiva e significativa, sendo estimada em 0,44, indicando
que o cruzamento entre genitores divergentes produziu hibridos heterdticos.
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A auséncia de correlagfio entre as distincias estimadas por meio d
RAPD e a CEC e heterose. confirmam as observagdes de Godshalk, Lee .
Lamkey (1990); Melchinger et al. (1990); Bemardo (1992); Duarte (1998)
Ajmone Marsan et al. (1998). Contudo, Smith et al. (1990) e Lee et al. (1989
encontraram resultados discordantes. Depreende-se, assim, que a auséncia d
ligagio entre os genes que controlam os caracteres quantitativos e o
marcadores, a identificacdo de regides do cromossomo que podem ter maior o
menor contribuicdo para o desempenho do hibrido e heterose e, finalmente, :
inadequada cobertura do genoma pelos marcadores para diferentes niveis d
dominéncia, sdo os responsaveis por essa falta de correlagio (Ajmone Marsan ¢
al., 1998).

4 CONCLUSOES

1-  As distancias genéticas baseadas no RAPD foram eficientes para classifica
os cultivares/linhagens com diferentes niveis de divergéncia, formand
cinco grupos distintos: Grupo I) ESAL 693; grupo II) Ouro Negro; grup
I) IAC Carioca Arui; Grupo IV) PF-9029975 e Grupo V) CI-21, CI-128
H-4-7, Aporé, Pérola, Carioca 300V, A-285 Ruda e Carioca MG;

2- A distincia com base no RAPD foi eficiente para a escolha de genitores
quando o interesse é por populacdes segregantes em varios caractere
agronomicos. Porém, ela nio foi eficiente quando o objetivo é a escolha d
populagdes segregantes apenas para a produgdo de grios, em virtude do
cultivares/linhagens serem semelhantes em relagio a este carater.
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ANEXO

TABELA 1C. Iniciadores utilizados e respectiva sequéncia de bases, nimero de bandas
polimoérficas e monomorficas para os 12 cultivares/linhagens estudados.

Lavras-MG, 1998.
Iniciador Sequéncia N? Bandas N* Bandas
(53 Polimoérficas Monomérficas
OP-A02 TGCCGAGCTG 2 7
OP-A03 AGTCAGCCAC 1 8
OP-A04 AATCGGGCTG 2 1
OP-A07 GAAACGGGTG 1 1
OP-A09 GGGTAACGCC 1 5
OP-A20 GTTGCGATCC 1 2
OP-AAQ2 GAGACCAGAC 2 2
OP-AA03 TTAGCGCCCC 1 4
OP-AA04 AGGACTGCTC 1 9
OP-AA1L0 TGGTCGGGTG 1 4
OP-AAll ACCCGACCTG 1 3
OP-AAl6 GGAACCCACA 2 8
OP-ACO07 GTGGCCGATG 1 4
OP-AC10 AGCAGCGAGG 1 6
OP-AC19 AGTCCGCCTG 3 6
OP-ADO1 CAAAGGGCGG 1 6
OP-AF03 GAAGGAGGCA 1 6
OP-AG13 GGCTTGGCGA 2 6
OP-AG17 AGCGGAAGTG 1 3
OP-AH13 TGAGTCCGCA 1 4
OP-ALOS8 GTCGCCCTCA 1 6
OP-AL13 GAATGGCACC 1 4
OP-B0S TGCGCCCTTC 1 7
OP-B08 GTCCACACG 1 2
OP-B10 CTGCTGGGAC 3 3
OP-C05 GATGACCGCC 1 6
OP-C08 TGGACCGGTG 2 5
OP-C19 GTTGCCAGCC 1 4
OP-DOS TGAGCGGACA 2 4
OP-E04 GTGACATGCC 1 3
OP-F03 ACAGGTGCGT 1 6
OP-F04 GGTGATCAGG 1 4
OP-F06 GGGAATTCGG 1 3
OP-F08 GGGATATCGG 1 2
OP-G09 CTGACGTCAC 2 2
OP-G10 AGGGCCGTCT 1 2
OP-G17 ACGACCGACA 1 8
OP-G19 GTCAGGGCAA 1 7
OP-H04 GGAAGTCGCC 2 4
OP-H19 CTGACCAGCC 2 5
OP-H20 GGGAGACATC 1 7
OP-I06 CAGCGACAAG 2 7
OP-107 TCATCCGAGG 2 3
OP-114 TGACGGCGGT 1 5
OP-115 TCATCCGAGG 1 2
OP-J10 AAGCCCGAGG 2 5
OP-K07 AGCGAGCAAG 1 7
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...continuagio TABELA 1C...

OP-K10 GTGCAACGTG 1 3
OP-K16 GAGCGTCGAA 2 5
OP-K19 CAAGGCGGA 1 3
OP-LO1 GGCATGACCT 1 10
OP-L04 GACTGCACAC 2 5
OP-L07 AGGCGGGAAC 2 ]
OP-L08 AGCAGGTGGA 2 8
OP-L09 GTCTTGCGGA 1 1
OP-M02 ACAACGCCTC 1 5
OP-M09 GTCTTGCGGA 1 3
OP-M10 TCTGGCGCAC 1 3
OP-M12 GGGACGTTGG 2 4
OP-N02 ACCAGGGGCA 1 4
OP-N09 TGCCGGCTTG 3 2
OP-N16 AAGCGACCTG 2 6
OP-P08 ACATCGCCCA 2 7
OP-Q16 AGTGCAGCCA 4 6
0oP-Q20 TCGCCCAGTC 1 3
OP-R12 ACAGGTGCGT 3 5
OP-S19 GAGTCAGCAG 2 5
OP-U10 ACCTCGGCAC 2 4
OP-U20 ACAGCCCCCA 2 6
OP-V10 GGACCTGCTG 2 5
OP-W06 AGGCCCGATG 1 4
OP-W09 GTGACCGAGT 1 4
OP-W10 TCGCATCCCT 2 1
OP-W20 TGTGGCAGCA 1 6
OP-X03 TGGCGCAGTG 2 5
OP-X14 ACAGGTGCTG 2 5
OP-Y(02 CATCGCCGCA 1 5
OP-Y03 ACAGCCTGCT 2 1
OP-Y05 GGCTGCGACA 6 6
OP-Y13 GGGTCTCGGT 5 5
OP-Y15 AGTCGCCCTT 2 6
OP-Y16 GGGCCAATGT 2 5
OP-Y19 TGAGGGTCCC 1 7
OP-Z03 CAGCACCGCA 2 4
OP-Z12 TCAACGGGAC 2 1
Total 137 391
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TABELA 2C. Matriz de distincias genéticas (abaixo da diagonal) e erro padrdo
estimado (acima da diagonal) entre os cultivares/linhagens de feijdo
analisados dois a dois. Lavras-MG, 1998

C/L 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
1 004 004 004 003 004 004 005 004 005 004 005
2 021 004 003 004 004 004 004 004 005 004 004
3 029 020 004 004 004 004 004 004 005 004 004
4 022 008 020 004 004 004 004 004 005 003 004
5 012 021 025 0,19 004 003 004 002 005 0,03 0,04
6 024 016 022 015 023 004 004 004 005 004 0,04
7 015 018 021 0,18 007 0320 004 003 005 0,03 0,04
8 036 030 028 028 029 027 030 004 005 004 0,05
9 017 019 019 0,18 007" 020 008 028 0,04 0,03 0,04
10 0612 055 053 051 059 053 059 048 059 0,04 0,05
11 018 017 020 015 0,11 019 0,11 028 009 057 0,04
12034 028 031 030 027 027 022 032 028 05 026

: hageas ( 1- Apors, 2- H4-7, 3- PF-9029975, 4- CI-128, 5- Carioca MG, 6- CI-21, 7- Catioca 300V, 5-
Ouro Negro, 9- A-285 Rudi, 10- ESAL-693, 11- Pérola, 12- IAC Carioca Arul); ¥: pares de cultivares/linhagens menes
divergentese ¥: pares de cultivares/linhagens mais divergentes.

TABELA 3C. Coeficiente de cormrelagio entre as distincias de Mahalanobis (D?
correspondente 20 inverno/98, marcadores RAPD, média das quatre
épocas, capacidade geral de combinagio dos genitores para o cardte
produgdo de grios (CGCi+CGC)), capacidade especifica de combinagi
¢ heterose (%) em relacdo a média dos pais. Lavras-MG, 1997/1998.

D? RAPD Média (CGC;+CGG;) CEC Heterose
D? - 0,61** 0,78** 021 0,08™ 0,16
RAPD - 0,59** 0,20 0,07 0,11°S
Média - -0,03™ -0,14™ -0,03™
(CGC;i+CGG;) - 0,13™ 0,14™
CEC - 0,71%*

Heterose -
**: significativo pelo teste de t 20 nivel de 1% de probabilidade; B, nso significativo pelo teste de t.
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M 12 34 5 6 7 8 9 10 11 12

FIGURA 1B. Produtos de amplificacio do DNA obtidos com o iniciador
OPY-05. A coluna M correspondente aos fragmentos de DNA
do Bacteriofago 2 digerido com as endonucleases HindIll e
Eco RL de tamanhos conhecidos. As colunas de 1 a 12
correspondem aos produtos de amplificagdo dos  cultivares/
linhagens (1- Aporé, 2- H4-7, 3-PF-9029975, 4- CI-128, 5-
Carioca MG, 6- CI-21, 7- Carioca 300V, 8- Ouro Negro, 9- A-
285 Rudi, 10- ESAL-693, 11- Pérola e 12- IAC Carioca
Arud).
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FIGURA 2B. Denshrograma de disténcias genéticas entre os cultivaresfinbagens de foiio obtido pelo
métods UPGMA.
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